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0 Zusammenfassung
Die Marktwerte der verschiedenen, für die Textilindustrie relevanten Tierhaare unter-
scheiden sich beträchtlich. So ist Kaschmir üblicherweise bis zu zehn mal teurer als
Merinowolle. Es besteht daher ein großes kommerzielles Interesse daran, Tierhaare in
Textilien eindeutig zu identifizieren und falsch deklarierte Ware sicher und schnell zu
erkennen.
Die Rasterelektronenmikroskopie (REM) stellt heute die zuverlässigste Methode zur
Bestimmung der Identität von Tierhaaren und der Zusammensetzung von Tierhaar-
mischungen dar. Die rasterelektronenmikroskopische Analyse ist zeitaufwendig und
erfordert einen in der Tierhaaranalyse erfahrenen Operator. Es besteht der Bedarf an
objektiven Kriterien, die es ermöglichen, die mikroskopischen Bilder in einem auto-
matisierten Prozess auszuwerten. Hierzu wurden erfolgreich bildanalytische Methoden
entwickelt, die letztendlich auf einer Parametrisierung des Cuticulaschuppenmusters
beruhen. Eines der größten Probleme stellt die Erfassung der Kantenhöhen der Cuticula-
schuppen dar. Diesen kommt insbesondere für die Unterscheidung von Wolle und
Feintierhaar eine besondere Bedeutung zu.
Ein anderer Ansatz ist die Untersuchung zweidimensionaler Faserprofile. Diese
können mit profilometrischen Methoden oder aber durch Kantendetektion in mikrosko-
pischen Faseraufnahmen erhalten werden und sind somit potenziell einer automati-
sierten Erfassung zugänglich. Die Profile werden einer Fourieranalyse unterzogen und
die Amplitudenspektren hinsichtlich der Cuticulaschuppenhöhen und -längen sowie
deren Streuung ausgewertet.
Ziel dieser Arbeit ist es, durch Entwicklung und Analyse geeigneter Modelle die
Ergebnisse aus der Fourieranalyse von Tierhaarprofilen systematisch zu untersuchen
und Parameter abzuleiten, die geeignet sind, im Rahmen einer Diskriminanzanalyse eine
quantitative Bestimmung der Zusammensetzung von Fasergemischen zu ermöglichen.
Verschiedene Methoden zur Profilgewinnung werden hinsichtlich der Eignung für diese
Methode verglichen. Hierzu werden von den selben Fasern (Merinowolle, Kaschmir
und Mohair) Profile durch Weißlichtprofilometrie sowie durch Kantenabtastung in
mikroskopisch erhaltenen Bildern (REM und Lichtmikroskop) erstellt und analysiert.
Anhand von lichtmikroskopisch erhaltenen Profilen von Merinowollen einer mittleren
Feinheit von 17, 20, 24 und 31 µm sowie von Kaschmir aus China, der Mongolei und
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dem Iran (je 50 Fasern) werden detaillierte Untersuchungen zur Diskriminanzanalyse
durchgeführt.
• Sägezahnprofile stellen ein geeignetes Modell dar, die Schuppenprofile von
Tierhaar systematisch zu untersuchen. Die Zahnhöhe und Zahnlänge im Säge-
zahnprofil entsprechen Schuppenkantenhöhe und sichtbarer Schuppenlänge im
Tierhaarprofil.
• In einfachen Sägezahnprofilen, mit nur einer Sorte Zähne, ist die Lage des
Hauptpeaks im Amplitudenspektrum durch die Zahnlänge bestimmt. Die Höhe
dieses Peaks korreliert mit der Zahnhöhe.
• Das Amplitudenspektrum zweigeteilter Sägezahnprofile, mit zwei Bereichen
unterschiedlicher Zahnparameter, stellt eine Überlagerung der Spektren der
Teilbereiche dar. Die Amplituden sind hierbei jeweils gemäß dem Anteil des
Teilbereiches an der Gesamtprofillänge vermindert.
• Die Lage des Maximums im geglätteten Amplitudenspektrum ist ein Maß für die
mittlere Zahnfrequenz. Der Kehrwert dieser Größe ist die mittlere sichtbare
Schuppenlänge.
• Die Fläche unter dem Amplitudenspektrum korreliert mit der mittleren Zahnhöhe
der Sägezahnprofile. Aufgrund des Leakage-Effektes ist die Fläche jedoch auch
von der Gesamtprofillänge abhängig. Dieser Zusammenhang läßt sich durch ein
Potenzgesetz beschreiben.
• Durch Sägezahnprofile mit statistisch verteilten Zahnlängen und Zahnhöhen wird
die natürliche Variation der Schuppenkantenhöhen und Schuppenlängen von
Tierhaarprofilen im Modell berücksichtigt.
• Experimentelle Tierhaarprofile müssen von weitreichenden periodischen Schwan-
kungen befreit werden, welche das zu analysierende Schuppenprofil überlagern.
Der zu entfernende Profilanteil wird durch Glättung des Rohprofils isoliert und
anschließend von diesem subtrahiert. Ein auf die vorliegende Problematik
angepasster, auf Mittelwertglättung basierender Algorithmus ermöglicht weitest-
gehend die vollständige Beseitigung niederfrequenter Anteile bei Erhalt der
ursprünglichen Schuppengestalt.
2
0  Zusammenfassung
• Bei logarithmischer Auftragung der Frequenzachse haben die Amplitudenspektren
von Sägezahn- und Tierhaarprofilen ein symmetrisches Erscheinungsbild. Die
Gestalt der Spektren läßt sich durch Anpassung einer Verteilungsfunktion para-
metrisieren. Eine geeignete Funktion hierfür ist eine Mischform der Dichte-
funktionen von Gauß- und Lorentzverteilung, die durch die vier Parameter HÖHE,
LAGE, BREITE und FORM charakterisiert ist.
• Der Vergleich verschiedener Methoden Profile zu erhalten, gemessen an der
erzielten Trefferquote bei der Diskriminanzanalyse von Fasermischungen aus zwei
Komponenten, ergibt vergleichbare Ergebnisse für Profile, die durch Weißlicht-
interferometrie oder aus rasterelektronenmikroskopischen bzw. lichtmikrosko-
pischen Faseraufnahmen gewonnen wurden.
• Für die Diskriminierung von Gemischen aus nativen Merino- und Kaschmirfasern
sind von den Anpassungsparametern lediglich HÖHE und LAGE von Bedeutung.
Die Diskriminierung kann ebenso gut anhand der Fläche unter dem Amplituden-
spektrum  und der aus dem Maximum im geglätteten Amplitudenspektrum
ermittelten mittleren sichtbaren Schuppenlänge  erfolgen.
• Für die Diskriminierung sich stark ähnelnder Fasern, wie Merinowollen unter-
schiedlicher Faserfeinheit, ist der Anpassungsparameter BREITE von großer
Bedeutung. Dies gilt auch für Sägezahnprofile mit gleichen mittleren Zahn-
parametern, die sich lediglich in der Streuung von Zahnhöhe und Zahnlänge
innerhalb der individuellen Profile unterscheiden.
• Die Genauigkeit des Ergebnisses für das Mischungsverhältnis unbekannter
Proben, für die Klassifizierung der Komponenten eines Fasergemisches mit
Fischerschen Klassifizierungsfunktionen, läßt sich durch die Berücksichtigung der
empirisch ermittelten Trefferquoten erhöhen.
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1 Einleitung
1.1 Tierhaare
Das Haarkleid der Säugetiere dient der Temperaturregulation und dem Strahlenschutz,
es hat aber auch Tastsinnesfunktion und stellt einen Schmuckwert oder Tarnschutz
dar [1]. Haare sind α-Keratinfasern und bestehen im Wesentlichen aus hochvernetzten
Polypeptidketten. Sie sind unlöslich und chemisch wenig reaktiv, ihre physikalischen
Eigenschaften zeigen eine hohe Resistenz gegenüber mechanischen Belastungen [2, 3].
 #$%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Wollfasern, andere Tierhaare und Menschenhaare werden in Follikeln gebildet. Follikel
sind Einstülpungen der Epidermis in die Haut, dynamische Organe, in denen die Haar-
wachstumsvorgänge ablaufen. Es findet eine Reihe von Prozessen gleichzeitig statt:
Teilung, Biosynthese der monomeren Wollproteine als Genprodukte (Differenzierung),
Selbstorganisation zu supramolekularen Strukturen, Aufwärtsbewegung der faser-
bildenden Zellen (Keratinocyten) und schließlich Keratinisierung durch Bildung von
vernetzenden Disulfidbrücken unter Dehydratisierung und Zelltod [4, 5].
In Abb. 1-1 ist ein Wollfollikel dargestellt. Die Expression der Keratine und keratin-
assoziierten Proteine (KAP) in den verschiedenen Zellinien spielt sich dort zu unter-
schiedlichen Zeiten ab. Die Proteingene werden in verschiedenen Zelltypen in folgender
Reihenfolge aktiviert und transkribiert: zuerst die Keratingene, dann die glycin-tyrosin-
reichen Proteine (KAP 6, 7, 8), die schwefelreichen Proteine (KAP 1, 2, 3 und 4) und
schließlich die ultraschwefelreichen Proteine (KAP 5 und 10) in den Cuticulazellen
[4, 6].
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Abb. 1-1: Expression von Keratin- und KAP-Genen im Wollfollikel. Die Proteingene
werden in verschiedenen Zelltypen nacheinander aktiviert und transkribiert
[4, 6].
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In der Wollfaser und anderen wichtigen Keratinfasern wie Menschenhaar, Mohair und
Kaschmir sind mehrere Prinzipien einer biologischen Verbundstruktur verwirklicht.
Grob betrachtet lassen sich eine äußere Schuppenschicht, der Mantel, und der in ihrem
Inneren befindliche Kern aus Spindelzellen (Cortex) unterscheiden [4, 7, 8, 9]. Das
Modell einer Merinofaser ist in Abb. 1-2 dargestellt.
Der Mantel (Cuticula) ist ein multizelluläres Laminat aus zusammengewachsenen,
schürzenförmigen Cuticulazellen (10 Gew.-%), die wie Dachziegel übereinander ge-
schichtet sind. Die Dicke der Cuticula reicht von 0,5–1,2 µm. Die äußerste Schicht
(Epicuticula), eine hydrophobe, harte Zellhülle, schützt die Wollfaser vor Umwelt-
einflüssen. Sie besteht aus einer äußeren Lipidschicht, dem F-Layer, und aus dem
hochvernetzten A-Layer mit einem Halbcystingehalt von 37 Mol-% und einem Iso-
dipeptidgehalt von 2,5 Mol-%. Dann folgt die Exocuticula mit einem mittleren Halb-
cystingehalt von 15 Mol-%.
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Abb. 1-2: Modell einer Merinofaser mit einem mittleren Durchmesser von 20 µm.
Hierarchie der Mikrofibrille mit drei unterschiedlichen fibrillären
Untereinheiten nach U. Aebi [4, 10].
Die unterste Schicht ist die aus Cytoplasma- und Zellkernresten bestehende Endo-
cuticula mit einem Halbcystingehalt von 3 Mol-%. Die innere Zellwand unterscheidet
sich in Struktur und chemischer Zusammensetzung von der Epicuticula. Die Cuticula
schützt den Faserkern (Cortex, 90 Gew.-%) und verhindert dessen Fibrillierung bei
mechanischer Beanspruchung der feuchten Faser. In Abb. 1-3 ist der Aufbau der
Cuticulazelle einer Wollfaser dargestellt. 
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Exocuticula
Endocuticula
A-Layer F-Layer
Epicuticula innere Zellwand
 
Abb. 1-3: Aufbau der Cuticulazelle einer Wollfaser. Sie besteht aus Epicuticula (A- und
F-Layer), Exocuticula und Endocuticula [4].
Auch der Cortex ist ein Verbund aus dem härteren Paracortex und dem weicheren
Orthocortex. Die Cortices unterscheiden sich in ihrer Struktur und Zusammensetzung
und damit in ihrem Quellverhalten bei der Aufnahme von Wasser. Diese bilaterale
Struktur ist die Ursache für die stabile Kräuselung feiner Wolle. Weder Ortho- noch
Paracortex bestehen aus einzelnen, isolierten Spindelzellen. Sie sind vielmehr durch
Verzahnung (Interdigitierung) der fransenartigen Enden der Zellen miteinander zu
langen Zellreihen verbunden [4].
Die einzelne Cortexzelle wiederum ist ein Verbund aus längsorientierten Makro-
fibrillen und einer intermakrofibrillären Matrix. Letztere besteht aus den bei der
Verhornung (Keratinisierung) zurückgebliebenen, nicht abgebauten Cytoplasma- und
Zellkernresten in unterschiedlicher Verteilung [4].
Die Makrofibrille ist ein Verbund aus Hunderten von Mikrofibrillen (Keratin-
Intermediärfilamente, KIF), eingebettet in Interfilamentmaterial aus keratinassoziierten
Proteinen (KAP). Die Makrofibrille ist als Hauptkomponente der Wollfaser Träger z. B.
der mechanischen Eigenschaften. Intermediärfilamente haben alle eine ähnliche Mor-
phologie. Im Elektronenmikroskop erscheinen sie als lange, unverzweigte Strukturen
mit Durchmessern von etwa 10 nm. Daher werden sie auch als 10-nm-Filamente
bezeichnet.
Eine Mikrofibrille besteht nach Aebi [10] im Querschnitt aus vier Protofibrillen und
diese jeweils aus zwei Protofilamenten. Ein Protofilament besteht aus Heterodimeren.
Ein einzelnes Heterodimer ist schließlich aus zwei Proteineinheiten aufgebaut und hat in
seinem »Mittelteil« eine Helix-Grundstruktur [4]. Das Modell für den Aufbau eines
Intermediärfilaments aus verschiedenen Untereinheiten ist in Abb. 1-4 wiedergegeben.
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Protofilament
(Tetramer)
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8-12 nm
Abb. 1-4: Modell für den Aufbau eines Intermediärfilaments aus verschiedenen
Untereinheiten [4].
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1.2 Diskriminierung von Tierhaaren
Generell sind sich Tierhaare unterschiedlicher Spezies in Struktur und Aufbau sehr
ähnlich. Dies hat erhebliche Schwierigkeiten bei der Identifizierung und Unter-
scheidung einiger Tierhaarsorten zur Folge. Aufgrund des unterschiedlichen Markt-
wertes ist für die Textilindustrie insbesondere die Analyse von Mischungen aus
Schafwolle und Edelhaar bzw. die Überprüfung von Edelhaar auf minderwertige Bei-
mischungen von großem, kommerziellen Interesse. Hierbei haben mikroskopische
Methoden immer eine besondere Rolle gespielt, wenngleich auch physikalisch-
chemische Methoden entwickelt wurden [11, 12, 16].
Untersuchungen in den siebziger Jahren sollten ermitteln, ob die lichtmikroskopische
Analyse, die traditionell wichtigste Methode, den hohen Anforderungen, die dabei an
die Genauigkeit und Reproduzierbarkeit gestellt werden, genügt. Die Studien ergaben,
dass keine der damals bekannten Methoden zuverlässig die Deklaration einer Faser-
mischung überprüfen konnte [15, 17].
Erst durch den Einsatz des Rasterelektronenmikroskops (REM), das eine weit höhere
Vergrößerung und Auflösung als das Lichtmikroskop erreicht, gelang in den achtziger
Jahren die Identifizierung von Tierhaarfasern anhand von Oberflächenparametern,
insbesondere der Cuticulaschuppenkantenhöhe. Es gelang die zuverlässige Analyse von
Fasermischungen von Schafwolle mit verschiedensten Edelhaaren [13, 14, 17].
 "$%!	
Zur Unterscheidung und Identifizierung von Tierhaaren spielt das Lichtmikroskop
traditionell eine besondere Rolle. 1954 publizierte Wildman [24] eine umfassende
Arbeit über die Mikroskopie von Keratinfasern. Das Werk beschreibt ausführlich
Präparations- und Untersuchungstechniken für Fasern sowohl in Querschnittsform als
auch in Längsrichtung. Die typischen mikroskopischen Merkmale jeder Faserart werden
systematisch dargestellt.
Es lassen sich durch lichtmikroskopische Analyse sowohl äußerliche Fasereigen-
schaften wie die Gestalt der Cuticulaschuppen und die Schuppenfrequenz, als auch
innere Merkmale, wie die Medulla oder die Pigmentierung, als Kriterien zur Unter-
scheidung zwischen verschiedenen Fasersorten untersuchen. Die Analyse von
Querschnittsaufnahmen gibt Informationen über die Faserdickenverteilung und die
Elliptizität der Fasern.
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Die Biosynthese von Haarproteinen steht unter genetischer Kontrolle. Die ver-
schiedenen Proteine kommen bei verschiedenen Spezies in unterschiedlicher Häufigkeit
vor. Die Extraktion und Trennung der Proteine kann somit Hinweise auf den
genetischen Ursprung von Tierhaar(gemisch)en geben. Die eindimensionale SDS-
Gelelektrophorese stellt hierbei ein Verfahren dar, welches zweidimensionalen
Varianten bezüglich des nötigen Zeit- und Kostenaufwandes überlegen ist [18, 19].
Bei der Polyacrylamid-Gelelektrophorese in Anwesenheit von SDS (sodium dodecyl-
sulfate) werden die Proteine nach ihrem Molekulargewicht getrennt. Durch die
Anlagerung des anionischen Detergenz SDS haben alle Proteine die gleiche, hohe,
negative Gesamtladung. Die eigentliche Ladung der Proteine ist maskiert und hat keinen
Einfluss auf die Trennung im elektrischen Feld. In den Densitogrammen der ange-
färbten Gele unterscheidet sich die Anzahl und Anordnung der Banden je nach
genetischem Ursprung der Fasern. Die Proteinmuster können allerdings durch
chemische Faserschädigung, wie sie bei industrieller Veredlung oder durch Witterungs-
einflüsse auftritt, verändert werden.
$#
Die Lipid-Extrakte von Tierhaaren unterschiedlichen Ursprungs weisen verschiedene
Zusammensetzungen auf. Das Gewichtsverhältnis von Cholesterin zu Desmosterol sinkt
bespielsweise von Yak über Kaschmir bis Merinowolle. Auch das Verhältnis der freien
Fettsäuren kann zur Unterscheidung beitragen [11, 20].
%&$#
Für die eindeutige Identifizierung einer Spezies ist die DNS als Träger der Erb-
information prädestiniert. Bei der Haarbildung führt der Keratinisierungsprozeß zum
Absterben der Zellen, womit eine Degradation der DNS einhergeht. Es konnte erst 1987
gezeigt werden, daß DNS in ausreichender Qualität und Menge in Haaren vorkommt.
Die isolierte DNS wird durch Hybridisierungsexperimente mit Vergleichsproben
identifiziert, d.h. es wird überprüft mit welcher Referenzprobe die Basensequenz der zu
identifizierenden DNS übereinstimmt [11, 21, 22].
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Da der natürliche Gehalt an DNS in Haaren durch thermische oder chemische
Einwirkungen reduziert wird, ist eine quantitative Analyse von Mischungen nicht immer
möglich. Der DNS-Gehalt verringert sich jedoch nie auf Null, so dass eine Identifizie-
rung der Komponenten einer behandelten Probe immer noch möglich sein kann.
 +			
	
!	
Die Rasterelektronenmikroskopie (REM) stellt heute die zuverlässigste Methode zur
Analyse von Tierhaar dar. Die Zusammensetzung von Gemischen, auch von schwer zu
unterscheidenden Fasersorten, kann quantitativ bestimmt werden. Im REM werden
Bilder der Oberflächentopographie der Fasern erstellt. Wichtige Kriterien für die
Klassifizierung der Fasern sind die Form und Anordnung der Schuppen auf der Faser,
die Schuppenfrequenz und der Durchmesser der Fasern. Von herausragender Bedeutung
ist jedoch die Höhe der Cuticulaschuppen; dies gilt insbesondere für die Differenzierung
zwischen Wolle und Feintierhaar [25, 26, 27]. Für Wolle ist die Schuppenkantenhöhe
mit etwa 0,8 µm deutlich größer als bei allen Feintierhaaren (0,4 µm). Oft ist dieses
Kriterium allein ausreichend für die Quantifizierung von Mischungen aus Wolle und
Feintierhaar. Abb. 1-5 zeigt rasterelektronenmikroskopische Aufnahmen der Cuticula-
schuppenkanten von Feintierhaar (Mohair) und Wolle (Merino).
    
Abb. 1-5: Rasterelektronenmikroskopische Aufnahmen der Schuppenkanten von
Mohair (links) und Merinowolle (rechts) [28].
 ,
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Die wichtigsten Methoden zur Bestimmung der Identität von Tierhaaren und die
Bestimmung der Zusammensetzung von Tierhaarmischungen sind die mikroskopischen
Verfahren. Der größte Nachteil, sowohl der Lichtmikroskopie als auch der Raster-
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elektronenmikroskopie, ist das hohe Maß an Erfahrung über das der Operator verfügen
muss. Die Entscheidung für die Zuordnung einer Faser zu einem bestimmten Typ muss
letztendlich immer mehr oder minder subjektiv getroffen werden. Wünschenswert sind
objektive Kriterien zu Beurteilung der mikroskopischen Bilder, so dass die Analyse
weitestgehend operatorunabhängig durchgeführt werden kann. Liegen aussagekräftige
Kriterien dieser Art vor, die zusammen eine zuverlässige Identifizierung ermöglichen,
sind die Voraussetzungen erfüllt, die Analyse zu automatisieren. Technisch zu
realisieren sind hierzu das automatische Finden und Fokussieren der Fasern auf dem
Probenträger, das Erstellen von Faseraufnahmen und deren Digitalisierung, das
Extrahieren der zur Identifizierung verwendeten Parameter aus den Aufnahmen, sowie
die statistische Analyse und gegebenenfalls eine Datenbankanbindung.
Sowohl anhand von rasterelektronenmikroskopischen als auch anhand von licht-
mikroskopischen Aufnahmen wurden bereits verschiedene Ansätze zur automatischen
Faseridentifizierung mit bedingtem Erfolg untersucht. Sie beruhen teilweise auf einer
Parametrisierung des Cuticulamusters der Fasern aufgrund expliziter Merkmale wie der
Fläche, des Umfangs oder der Kontaktlänge von Schuppen [29, 30, 31] oder anhand von
impliziten Merkmalen, wie sie bei der automatischen Merkmalsfindung durch ein
Neuronales Netz erhalten werden [31]. Während die genannten Methoden Unter-
scheidungsmerkmale aus dem ursprünglichen Bild extrahieren, kann auch die Fourier-
Transformierte der Faseraufnahmen die Basis der Analyse bilden [32, 33].
Robson untersucht die Cuticulaschuppenmuster von Wolle und Kaschmir anhand von
elf Parametern, die auf Form und Anordnung der bildanalytisch detektierten Schuppen
beruhen, sowie anhand von vier Parametern, ermittelt aus den Powerspektren der
Fourier-transformierten Aufnahmen [34]. Durch die zusätzliche Vermessung der
Schuppenkantenhöhen kann der Anteil der durch lineare Diskriminanzanalyse richtig
klassifiziertern Fasern noch erheblich erhöht werden [35]. Von den drei untersuchten
Methoden zur Ermittlung der Schuppenkantenhöhen wird lediglich die arbeitsauf-
wendige, manuelle Vermessung als akzeptabel beurteilt.
Die oben genannte Arbeit von Robson unterstreicht die besondere Bedeutung, die der
Schuppenkantenhöhe bei der Diskriminierung von Wolle und Feintierhaar zukommt.
Die manuelle Vermessung der Schuppenkantenhöhen ist jedoch nicht mit dem Ziel, die
Analyse zu automatisieren, vereinbar. Ein anderer Ansatz, die Schuppenkantenhöhen zu
erfassen, besteht in der Analyse von zweidimensionalen Schuppenprofilen, die durch
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Profilometrie oder Kantendetektion in Faseraufnahmen erhalten werden können.
Wortmann et al. gelingt die Diskriminierung von Wolle und Mohair durch mechanische
Profilometrie und anschließende Analyse der Profile unter Anwendung von Methoden
aus der Zeitreihenanalyse (Glättung und Fourieranalyse) und die Bestimmung von
Rauigkeitsparametern, wie sie auch bei der Beschreibung von Metalloberflächen
angewandt werden [43, 44, 45].
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1.3 Fourieranalyse
 	/	


Zu Anfang des 19. Jahrhunderts entwickelte Fourier (1768–1830) ein mathematisches
Verfahren, welches es ermöglicht, periodische Funktionen als Summe einzelner,
harmonischer Schwingungen darzustellen – die Fouriertransformation. Die Fourier-
Transformierte besteht aus den Amplituden, Phasen und Frequenzen der sinusförmigen
Komponenten einer Funktion, stellt also deren Repräsentation im Frequenzbereich dar.
Sie enthält exakt die gleiche Information wie das zugehörige Signal im Zeitbereich, falls
es sich um zeitliche Periodizität handelt bzw. im Raumbereich, wenn räumliche
Periodizität vorliegt [36, 37, 38, 39, 40, 41]. 
Das Spektrum eines periodischen Vorgangs beliebiger Form mit der Periodendauer   ist
ein Linienspektrum. Es kann durch eine Fourier-Reihe dargestellt werden. Zu den
ganzzahligen Vielfachen ν der Grundfrequenz ν= 1 /  gehören unendlich scharfe
Peaks, deren Höhen den Anteil der jeweiligen Frequenz an der Ursprungsfunktion
darstellen. Ein unperiodischer Vorgang, der nur ein begrenztes Intervall umfasst, kann
ebenfalls auf diese Weise analysiert werden, wenn er als sich ständig wiederholend
betrachtet wird.
Unperiodische Signale hingegen haben ein kontinuierliches Spektrum. Die Periode
eines solchen, unperiodischen, bis ins Unendliche reichenden Vorgangs ist unendlich
lang. Die Oberfrequenzen mit dem Abstand 1 /  rücken unendlich dicht zusammen und
werden zum kontinuierlichen Spektrum. Die Fourier-Summe verwandelt sich in ein
Fourier-Integral über eine stetige Amplitudenfunktion [36]:
    = 


  #i 2   d  (1)
 ist die Fourier-Transformierte der in ihre sinusförmigen Komponenten zu
zerlegenden Funktion .  ist eine Funktion der Zeit oder des Ortes und  eine
Funktion der Frequenz. Im Allgemeinen ist die Fourier-Transformierte eine komplexe
Größe und läßt sich als Summe von Real- und Imaginärteil oder in Polarkoordinaten mit
Betrag und Phase darstellen [37].
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    =      i         #i     (2)
Hierbei ist  der Realteil und  der Imaginärteil der Fourier-Transformierten, ||
das Amplitudenspektrum und θ das Phasenspektrum. || und θ sind wie folgt
definiert:
    = 2     2    (3)
   = arctan      	    
 (4)
In Abb. 1-6 ist eine zeitabhängige Funktion  und ihre Fourier-Transformierte ,
als Summe von Real- und Imaginärteil und in Polarkoordinaten mit Betrag und Phase
dargestellt.
 !"

!"
#!"

$%!"$
θ!" 
(a) (c)(b)
Abb. 1-6: Darstellung der Fourier-Transformierten  einer, in seine sinusförmigen
Komponenten zu zerlegenden Funktion  (a), als Real- und Imaginärteil
( und ) (b) und in Polarkoordinaten als Betrag und Phase (|| und
θ) (c) [37].
 			/	


In der Praxis geht es meist darum, ein empirisch gegebenes, d. h. durch Messung
definiertes Signal, zu analysieren. Solche Signale lassen sich nie exakt durch einen
analytischen Ausdruck beschreiben. Daher lassen sich auch die Integrale, die zur
Amplitudenberechnung nötig sind, nur näherungsweise bestimmen. Hier stellt die
Diskrete Fouriertransformation DFT einen Lösungsweg dar. Mit der »Schnellen
Fouriertransformation« FFT (fast Fourier transform) steht hierfür ein mathematischer
Algorithmus zur Verfügung, der die Rechenzeit um zwei bis drei Größenordnungen
verkürzt [37].
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Die diskrete Fouriertranformation DFT läßt sich als Spezialfall der kontinuierlichen
Fouriertransformation herleiten. Die notwendige Modifikation des Transformations-
paares umfasst drei Schritte, die Zeit- bzw. Raumbereichsabtastung, die Zeit- bzw.
Raumbegrenzung und die Frequenzbereichsabtastung. Aus einem unendlich langen,
kontinuierlichen Signal mit einem kontinuierlichem Spektrum wird so ein endliches,
diskretes Signal mit einem diskreten Spektrum. Erst das Vorliegen diskreter Werte
ermöglicht eine numerische Auswertung auf Computern. In den Abbildungen 1-7 bis
1-9 sind die genannten Schritte dargestellt. Sie zeigen, wie es zu den charakteristischen
Merkmalen der DFT-Spektren kommt: Periodizität und Peakverbreiterung.
'#
()*
+##	+
Die Abtastung der zeitkontinuierlichen Funktion () erfolgt durch Multiplikation mit
der Abtastfunktion ∆ο(). Die beiden Funktionen und ihr Produkt sind in Abb. 1-7
(a, b, c) dargestellt, jeweils zusammen mit ihrer Fourier-Transformierten. Hierbei
kennzeichnet » « ein Transformationspaar. Die zur Multiplikation im Zeitbereich
analoge Funktion im Frequenzbereich ist die »Faltung«, sie wird durch »∗«
symbolisiert.
Die Zeitbereichsabtastung führt zu einer Periodizität im Frequenzbereich. Ist das
Abtastintervall  zu klein gewählt, kommt es zum Bandüberlappungs- bzw. Alias-
Effekt, der mit einem Informationsverlust verbunden ist. Hochfrequente Anteile des
Ausgangssignals erscheinen im Spektrum bei zu geringer Frequenz. Dieser Effekt tritt
nicht auf, wenn die Abtastfrequenz  = 1 / mindestens so groß ist wie die sog. Nyquist-
Frequenz Ny , welche der doppelten der größten im Ausgangssignal vorkommenden
Frequenz entspricht. Die Abtastfrequenz muss also sorgfältig gewählt werden. In der
Praxis können gegebenenfalls hochfrequente Signalanteile vor der Abtastung mit einem
Tiefpassfilter entfernt werden.
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Abb. 1-7 Zeitbereichsabtastung. Eine unendliche, zeitkontinuierliche Funktion  (a)
wird durch Multiplikation mit einer Abtastfunktion ∆ο() (b) in eine
unendliche, zeitdiskrete Funktion ∆ο() (c) überführt. Der Abstand der
Abtastwerte beträgt  . Dargestellt sind jeweils Transformationspaare ( ),
bestehend aus der Funktion im Zeitbereich und deren Fourier-Transformierte.
Die Zeitbereichsabtastung führt zu einer Periodizität im Frequenzbereich.
[37]
'#
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Ein unendlich langes, diskretes Signal ist für eine numerische Auswertung nicht
geeignet, es müssten unendlich viele Werte berücksichtigt werden. Es ist daher
erforderlich, das Abtastsignal zeitlich zu begrenzen, es also auf eine endliche Anzahl
von Abtastwerten % zu reduzieren. Das ungewichtete »Herausschneiden« des zu
analysierenden Signalteils zwischen t = a und t = b (b > a) entspricht mathematisch der
Multiplikation mit einem Rechteckfenster (Abb. 1-8). Dieses Fenster nimmt zwischen
t = a und t = b den Wert 1 an und für t < a und t > b den Wert 0.
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Abb. 1-8 Zeitbegrenzung. Eine unendliche, zeitdiskrete Funktion ∆ο() (c) wird
durch Multiplikation mit einem Rechteckfenster , (d) in eine endliche,
zeitdiskrete Funktion ∆ο(), (e) überführt. Die Breite des Fensters
beträgt Το*
Dargestellt sind jeweils Transformationspaare ( ), bestehend
aus der Funktion im Zeitbereich und deren Fourier-Transformierte. Die
Zeitbegrenzung verursacht den Leakage-Effekt, die Ursache für die
»Welligkeit« im Spektrum (e). [37]
Die Zeitbegrenzung hat weitreichende Konsequenzen für die Gestalt des Spektrums. Ein
Sinus, mit einer einzigen, scharfen Frequenz im nicht zeitbegrenzten Fall, erhält durch
die Fensterung einen verbreiterten Hauptpeak und zahlreiche breite Nebenpeaks
geringerer Höhe (Sidelobes). Dieser sogenannte Leakage-Effekt tritt bei allen betei-
ligten Frequenzen auf und führt zu der in Abb. 1-8 (e) sichtbaren Welligkeit des
Spektrums. Der Leakage-Effekt läßt sich durch eine Verbreiterung des Fensters redu-
zieren. Neben dem Rechteckfenster stehen zahlreiche weitere Fensterfunktionen zur
Verfügung [40]. Sie unterscheiden sich unter anderem durch die resultierenden Haupt-
peakbreiten und Nebenpeaköhen in den Spektren. Die Wahl der Fensterfunktion kann
die Analysenergebnisse entscheidend beeinflussen. 
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Die Fourier-Transformierte des Transformationspaares in Abb. 1-9 (e) ist eine kontinu-
ierliche Frequenzfunktion. Erst die Abtastung durch die Frequenzabtastfunktion ∆1()
führt zu einem zeit- und frequenzdiskreten Transformationspaar (Abb. 1-9 f, g), das sich
für eine Computerauswertung eignet. Eine Folge dieser Operation ist die Periodizität im
Zeitbereich.
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Abb. 1-9 Frequenzbereichsabtastung. Ein zeitdiskretes und frequenzkontinuierliches
Transformationspaar (e) wird durch eine Frequenzabtastfunktion ∆1() (f) in
ein zeit- und frequenzkontinuierliches Transformationspaar (g) überführt.
Die Anzahl Abtastwerte im Zeitfenster % entspricht der Anzahl Frequenzen
in einer Wiederholungseinheit des Spektrums. Die Frequenzbereichs-
abtastung führt zu einer Periodizität im Zeitbereich. [37]
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1.4 Methoden zur Gewinnung zweidimensionaler
Oberflächenprofile
Für den Erhalt zweidimensionaler Oberflächenprofile von Keratinfasern bieten sich
zwei grundsätzlich verschiedene Möglichkeiten an, die Profilometrie und die
Bildanalyse. Profilometrische Methoden, wie die mechanische Profilometrie oder die
Weißlichtinterferometrie, »tasten« die Faser vertikal von oben ab und liefern direkt ein
Profil der Faser. Die Bildanalyse vermag durch die Kantendetektion in einer Faser-
aufnahme ein Profil zu erstellen. Ein hochauflösendes, bildgebendes Verfahren stellt
hierbei die Rasterelektronenmikroskopie dar. Jedoch auch an lichtmikroskopischen
Aufnahmen mit einer weitaus geringeren Auflösung lassen sich Profile erhalten, die für
die Diskriminierung von Tierhaaren geeignet sind.
 		
Profilometrische Verfahren können prinzipiell unterteilt werden in Verfahren, bei denen
das Messgerät die Probe in direktem Materialkontakt mechanisch abtastet und in
kontaktlose Verfahren wie die optische Profilometrie.
.#		#
##
Ein Tastschnittgerät ist ein Messgerät, das Oberflächen mit einer Tastspitze im direkten
Materialkontakt abtastet und Abweichungen in Form eines zweidimensionalen Ober-
flächenprofils erfasst. Das erhaltene Profil entspricht dem Abbild der Oberfläche
entlang der abgetasteten Linie. Durch diese Methode können vertikale Auflösungen von
bis zu 1 nm erreicht werden [46].
/#0	####
Die Weißlichtinterferometrie VSI (vertical scanning interferometry) erlaubt die
berührungs- und zerstörungsfreie Messung von reflektierenden Oberflächentopo-
graphien. Das Messprinzip beruht auf dem optischen Vergleich der zu messenden
Oberfläche mit einer hochplanaren Referenzfläche. Wie Abb. 1-10 zeigt, wird weißes
Licht über einen Strahlteiler geteilt und auf die Probe und auf die Referenzfläche
geleitet. Das von der Probe reflektierte Licht wird wieder mit dem von der
Referenzfläche reflektierten Licht zusammengeführt. In der Bildebene des Mikroskops
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entsteht so ein Interferenzmuster. Die Fokusebene des Objektivs hat den gleichen
Abstand zum Strahlenteiler wie die Referenzfläche. Aufgrund der geringen Kohärenz-
länge von Weißlicht kommt es nur für das im Fokusbereich reflektierte Licht zu
kontrastreichen Interferenzmustern; die exakt im Fokus liegenden Bereiche der Probe
werden durch konstruktive Interferenz aller Wellenlängen mit maximaler Intensität
abgebildet. Der zu vermessende Bereich der Probe wird vertikal gescannt, d.h. er wird
durch die Fokusebene geführt, und die wechselnden Interferenzmuster werden aufge-
zeichnet. Aus den aufgezeichneten Informationen wird ein topographisches Bild der
Probe mit einer vertikalen Auflösung von etwa 3 nm erzeugt. Durch gemittelte
Mehrfachmessungen können Auflösungen von < 1 nm erreicht werden [47]. Das zwei-
dimensionale Schuppenprofil einer Tierhaarfaser ist der Schnitt durch die Längsachse
dieses dreidimensionalen Bildes (Abb. 1-11).
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Abb.1-10: Das Prinzip einer VSI-Messung [48]. 
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Abb.1-11: Das durch VSI (vertical scanning interferometry) erhaltene Profil einer
Merinofaser. Die Höhe wird im Konturplot durch verschiedene Graustufen
symbolisiert (oben). Der Schnitt entlang der Längsachse der Faser liefert ein
zweidimensionales Faserprofil (unten).
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Die theoretische Grenze des Auflösungsvermögens von Lichtmikroskopen beträgt
0,2 µm. Dieser Wert gilt für Objektive mit einer numerischen Apertur von  = 1,4,
welche nur von hochauflösenden Immersionsobjektiven erreicht wird [36, 49, 50]. Für
die in der Praxis relevante tatsächliche Auflösung kann von einem Wert zwischen dem
theoretischen Wert und dem Doppelten davon ausgegangen werden, bei  = 1,4 also von
einer Auflösung von 0,2 bis 0,4 µm [51]. Das für die im Rahmen dieser Arbeit
analysierten Aufnahmen verwendete Objektiv ist ein Trockenobjektiv, es hat eine
numerische Apertur von  = 0,7 und die tatsächliche Auflösung liegt zwischen 0,4 und
0,8 µm.
Charakteristische mittlere Schuppenkantenhöhen für Wolle bzw. Kaschmir und
Mohair werden in der Literatur mit 0,8 µm bzw. 0,4 µm angegeben [23]. Angesichts der
geringen Auflösung scheint es auf den ersten Blick zweifelhaft, ob das Lichtmikroskop
ein geeignetes Instrument ist, auf der Basis der damit gemachten Aufnahmen eine
Unterscheidung dieser Fasern anhand von Oberflächenprofilen zu erreichen. Neben der
Schuppenlänge ist ja gerade die Schuppenkantenhöhe das entscheidende Kriterium. Der
Kennwert »Auflösung« ist definiert über das Vermögen eines Objektivs zwei Punkte
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eines Objektes noch als getrennt erkennbar abzubilden. Die hierbei maßgeblichen
Phänomene unterliegen jedoch bei der Betrachtung einer Kante, wie sie das Tierhaar-
profil im mikroskopischen Bild darstellt, agglomerativen Effekten und die »Auflösung«
eines Kantenverlaufs unterliegt nicht denselben Beschränkungen wie die Auflösung
zweier benachbarter Punkte oder eines Rasters bzw. eines feinen Musters. 
#
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Das Auflösungsvermögens eines Mikroskops wird durch Interferenzphänomene
bestimmt. Jede Linse, begrenzt durch ihren Rand oder ihre Fassung, wirkt als beugende
Öffnung und bildet einen scharfen Objektpunkt als Beugungsscheibchen ab. Das
Ausmaß der Beugung bzw. die Lage und Größe der Intensitätsminima und -maxima ist
abhängig von dem Größenverhältnis der Wellenlänge des gebeugten Lichtes und der
beugenden Öffnung. Die Öffnung eines Objektivs ist durch den Winkel α zwischen der
optischen Achse und dem Randstrahl des Lichtkegels bestimmt, der von einem Punkt
des mikroskopischen Objektes in das Objektiv einzutreten vermag. Wie Abb. 1-12 zeigt,
kann, bei entsprechend dafür ausgelegten Objektiven, zur Vermeidung von Total-
reflexion des Lichtes an der oberen Fläche des Deckgläschens, eine Flüssigkeit, ein
sogenanntes Immersionsmittel, in den Raum zwischen Deckgläschen und Frontlinse
eingebracht werden. Der Öffnungswinkel, unter dem Licht in die Frontlinse eintritt,
wird dadurch größer und somit auch die Lichtstärke.
α  total
reflektiert α  
Immersion
Abb. 1-12: Trocken- und Immersionsobjektiv. Das Einbringen eines Immersionsmittels
zwischen Deckgläschen und Objektivfrontlinse vergrößert den Öffnungs-
winkel α durch Verhinderung von Totalreflexion [36].
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Bei der Beugung an einer runden Öffnung besteht das Beugungsbild aus einem
kreisförmigen Mittenmaximum umgeben von einem Kranz konzentrischer Ringe. Ein
solches Beugungsbild, eines durch das Objektiv in der Zwischenbildebene des
Mikroskops abgebildeten, leuchtenden Punktes, ist in Abb. 1-13 dargestellt. Wegen der
geringen Intensität der umgebenden Beugungsringe kann das helle, zentrale Scheibchen
allein als das Bild des Punktes betrachtet werden, dessen Größe durch den Radius des
ersten Minimums im Beugungsbild charakterisiert ist. Bezieht man nun das Beugungs-
scheibchen auf das Objekt bzw. die Objektebene [51], läßt sich der Objektpunkt durch
ein Scheibchen mit dem Radius  ersetzen, welches durch das Objektiv vergrößert in der
Zwischenbildebene abgebildet wird. 
 =
1,220
2 sin     =     
1,220
2 
(5)
Hierbei ist λ0 /  die Wellenlänge des Lichtes bei Verwendung eines Immersionsmittels
mit dem Brechungsindex . Die numerische Apertur  = ⋅sinα vereinigt somit alle
Parameter des Objektives in einer Größe, die neben der Vakuumwellenlänge λ0 des
verwendeten Lichtes ausschlaggebend für die Auflösung des Objektives sind.
x

Abb. 1-13: Bild eines leuchtenden Punktes, gebeugt an einer runden Öffnung. Das
Airysche Beugungsscheibchen (links). Intensitätsverteilung im Bild des
leuchtenden Punktes (rechts) [51].
Zwei punktförmige Objekteinzelheiten erscheinen nur dann getrennt, wenn sich die
ihnen entsprechenden Beugungsscheibchen nicht oder nur wenig überlappen. Man sieht
die Auflösungsgrenze als erreicht an, wenn das Hauptmaximum des einen
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Beugungsscheibchens auf den ersten dunklen Ring des anderen fällt (Rayleigh-
Kriterium). Dies ist in Abb. 1-14 illustriert. Der Abstand  zweier gerade noch
auflösbarer Objektpunkte ist identisch mit dem Radius des auf das Objekt bezogenen
Beugungsscheibchens  [51]. Näherungsweise gilt dafür:
 =
0
2 
Mit zunehmender Apertur  des Objektivs verringert sich demnach der Durchmesser
der Beugungsscheibchen. Es können immer feinere Strukturen aufgelöst werden. Die
realisierbare Grenze für die numerische Apertur liegt bei  = 1,40 , was bei einer
mittleren Wellenlänge des sichtbaren Lichtes von 550 nm einem Radius von  = 0,20 µm
entspricht.
x

Abb. 1-14: Zwei Beugungsscheibchen, mit einem Abstand der Zentren so groß ist wie
ihr Radius (links). Intensitätsverteilung dieser gerade noch getrennt
erkennbaren Beugungsscheibchen (rechts) [51].
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Eine Kante, wie sie die Begrenzung einer Faser vor dem Hintergrund darstellt, ist ein
ausgedehntes, homogenes Objekt. Im mikroskopischen Bild erscheint sie als Grenze
zwischen dem dunklen Faserabbild und dem hellen Hintergrund und hat als Ganzes ein
charakteristisches Beugungsbild. Die Konturenschärfe der Grenzlinie ist durch
Beugungssäume vermindert. Das Auflösungsvermögen ist für die Trennung zweier
benachbarter Punkte definiert. Eine Kante ist jedoch ein ausgedehntes Objekt. Wenn
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auch das Beugungsbild einer Kante die Summe der Beugungsbilder der sie bildenden
Punkte darstellt, ist für den Verlauf der Kante als Ganzes, kein Auflösungsvermögen
definiert, wie es auch für einen einzelnen Punkt nicht definiert ist. In Abb. 1-15 ist das
Beugungsbild einer Kante und dessen Intensitätsverteilung dargestellt. 
x

0
x´
x x´
0
partiell kohärent
kohärent
Abb. 1-15:Intensitätsverteilung des Beugungsbildes einer Kante für kohärentes und
partiell kohärentes Licht [51].
Im bildanalytischen Sinne ist eine Kante der Übergang zwischen zwei flächigen
Bereichen. Bei der Kantendetektion in einem digitalen Bild wird versucht, diese
Bereiche voneinander zu trennen. Hierfür gibt es zahlreiche Algorithmen [52]. Bei der
Abtastung einer Faseraufnahme zur Ermittlung des Schuppenprofils geht es darum, die
Grenzlinie zwischen Faserbereich und Hintergrund zu bestimmen. Diese Grenzlinie ist
die Linie entlang des höchsten Kontrastgradienten. Die Kantendetektion zur Ermittlung
von Faserprofilen an lichtmikroskopischen Aufnahmen ist in Abb. 1-16 am Beispiel
einer Kaschmir- und einer Merinofaser dargestellt.
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Abb.1-16: Ermittlung von Faserprofilen durch Kantendetektion an lichtmikroskop-
ischen Aufnahmen einer Kaschmirfaser (oben) und einer Merinofaser
(unten). Die schwarzen Linien stellen den ermittelten Profilverlauf dar.
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Die Elektronenmikroskopie verwendet nicht Licht, sondern Elektonenstrahlen zur
Erzeugung von vergrößerten Bildern von Objekten. Dadurch kann ein tausendfach
höheres Auflösungsvermögen erreicht werden [49, 53]. Das Auflösungsvermögen eines
Lichtmikroskops beträgt bestenfalls 200 nm, wohingegen das Rasterelektronen-
mikroskop (REM) bis ungefähr 3 nm auflösen kann. Neben dem hohen Auflösungs-
vermögen sind im Vergleich zum Lichtmikroskop die bis zu 400 × größere
Schärfentiefe, sowie die Möglichkeit stärkere Vergrößerungen zu erzielen, die größten
Vorteile des Rasterelektronenmikroskops.
Im REM wird der Elektronenstrahl auf einen sehr kleinen Punkt der Probenober-
fläche fokussiert und rastert die Probe zeilenweise ab. Die Wechselwirkung des Strahls
mit der Probe erzeugt Sekundärelektronen, die benutzt werden, um das Bild zu
erzeugen. Bei einem REM ist letztendlich der Strahldurchmesser der begrenzende
Faktor der Auflösung. Es können keine Strukturen aufgelöst werden, deren Abstand
kleiner als der Strahldurchmesser ist. In Abb. 1-17 ist der Aufbau eines Raster-
elektronenmikroskops schematisch dargestellt.
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Abb.1-17: Vereinfachte schematische Darstellung eines Rasterelektronenmikroskops
[53, 54].
Die Elektronenkanone erzeugt einen Elektronenstrahl, der durch magnetische Linsen
gebündelt und als sehr kleiner Punkt auf die Probenoberfläche fokussiert wird.
Zusätzliche Ablenkspulen erlauben ein zeilenweises Abtasten des Objekts ähnlich der
Fernsehtechnik. In der getroffenen Objektstelle werden Elektronen rückgestreut und
Sekundärelektronen ausgelöst. Sie gelangen zum Teil in einen seitlich angebrachten
Elektronendetektor. Das daraus entstehende elektrische Signal wird verstärkt und zur
Helligkeitssteuerung einer Fernsehbildröhre verwendet, deren Elektronenstrahl
synchron mit dem Abtaststrahl im Rasterelektronenmikroskop zeilenweise über den
Leuchtschirm geführt wird. Auf diese Weise erhält man ein Bild der abgetasteten
Objektfläche auf dem Leuchtschirm der Bildröhre. Fällt der Elektronenstrahl auf eine
Erhebung in der Probenoberfläche, wird eine große Anzahl Sekundärelektronen
detektiert, dies führt zu einer großen Spannung in dem Detektor und zu einem hellen
Punkt im erzeugten Bild. Die Probe und das Bild sind nicht durch Strahlengänge
verbunden, wie dies in der Lichtmikroskopie der Fall ist. Das Bild ist daher kein echtes
Bild, sondern eine Art Landkarte der Oberfläche. Moderne Rasterelektronenmikroskope
sind Digitalgeräte. Die Rastererzeugung und die Verarbeitung der Detektorsignale wird
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per Computer gesteuert. Dies ermöglicht Maßnahmen zur Bildverbesserung und die
digitale Speicherung der Bilder [53].
Elektronenmikroskope erfordern normalerweise das Arbeiten unter Hochvakuum-
bedingungen, was spezielle Anforderungen an die zu untersuchenden Proben stellt. Die
Proben müssen frei von Wasser, Lösungsmitteln oder anderen Stoffen sein, die im
Vakuum gasen und die Säule verunreinigen oder Vakuumprobleme verusachen könnten.
Es existieren jedoch auch Rasterelektronenmikroskope für Umgebungsbedingungen, die
im größten Teil des Gerätes unter Hochvakuum stehen, aber auch eine Probenkammer
haben, die bei fast Atmosphärenbedingungen betrieben werden kann. Die zu unter-
suchenden Proben müssen in der Regel elektrisch leitend sein. Wenn ein nichtleitender
Teil einer Probe im REM untersucht wird, baut sich durch den Beschuss des Elektronen-
strahls nach und nach eine störende, negative Ladung in diesem Bereich auf.
Nichtleitende Proben können durch Goldbedampfung in einem Kathodenzerstäuber
oder durch Beschichtung mit Kohlenstoff leitend gemacht werden [53].
Die Schuppenprofile der Tierhaarfasern werden aus den rasterelektronenmikroskop-
ischen Aufnahmen genauso gewonnen, wie aus den lichtmikroskopischen Aufnahmen.
Wie in Abb. 1-18 zu sehen, erscheinen die abzutastenden Faserbegrenzungen lediglich
hell vor dunklem Hintergrund.
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Abb.1-18: Ermittlung von Faserprofilen durch Kantendetektion an rasterelektron-
mikroskopischen Aufnahmen einer Kaschmirfaser (oben) und einer dünnen
(Mitte) und dicken Merinofaser (unten). Die schwarzen Linien stellen den
ermittelten Profilverlauf dar.
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1.5 Diskriminanzanalyse
Die Diskriminanzanalyse ist ein multivariates Verfahren zur Analyse von Gruppen-
unterschieden. Sie ermöglicht es, die Unterschiedlichkeit von zwei oder mehreren
Gruppen hinsichtlich einer Mehrzahl von Variablen zu untersuchen. Es wird versucht,
die bekannte Gruppenzugehörigkeit durch die Variablen zu erklären und mit den
gewonnenen Erkenntnissen eine Prognose der Gruppenzugehörigkeit neuer Elemente zu
ermöglichen [55, 56, 57, 58].
Im Rahmen der Diskriminanzanalyse ist eine Diskriminanzfunktion zu formulieren, und
die darin enthaltenen Koeffizienten sind zu bestimmen. Die kanonische Diskriminanz-
funktion hat allgemein folgende Form:
" = 0  1 ! 1  2 ! 2      !  (6)
( = 1, 2, … , 4)
mit:
" = Diskriminanzvariable
!  = Merkmalsvariable 
  = Diskriminanzkoeffizient für Merkmalsvariable 
 = konstantes Glied
Die Parameter  und  ( = 1, 2, … , 4) sind auf Basis von Daten für die Merkmals-
variablen zu schätzen. Für jedes Element  ( = 1, … , ) einer Gruppe  ( = 1, … , )
mit den Merkmalswerten ! liefert die Diskriminanzfunktion einen Diskriminanzwert
". Die Gesamtstreuung der Diskriminanzwerte SS (Sum of Squares) besteht aus einem
Anteil SS (Sum of Squares between), der durch die Gruppenzugehörigkeit erklärt wird,
und einem Anteil SS (Sum of Squares within), der auf die Streuung in den Gruppen
zurückzuführen ist, der sog. nicht erklärten Streuung:
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SS = 
1

   " " 
2 (7)
SS = 
1


1


" "  
2 (8)
SS = SS  SS  
1


1


" " 
2 (9)
mit:
 = Anzahl Gruppen
  = Gruppengröße
"  = Diskriminanzwert
"
 = Gruppenmittel der Diskriminanzwerte
" = Gesamtmittel der Diskriminanzwerte
Das zu maximierende Diskriminanzkriterium Γ beabsichtigt, die Streuung der Dis-
kriminanzwerte möglichst durch ihre Gruppenzugehörigkeit zu erklären. 
 =
SS
SS
(10)
Die hierzu zu schätzenden Koeffizienten  sind nicht eindeutig bestimmt. Lediglich ihr
Verhältnis ist für die Erfüllung des Kriteriums ausschlaggebend. Daher werden sie
üblicherweise auf eine Innergruppenvarianz aller Diskriminanzwerte von eins normiert.
Das konstante Glied  wird dann so gewählt, daß der Gesamtmittelwert der
Diskriminanzwerte Null wird [56]. 
Für die Klassifizierung der Objekte, wie auch die Prognose der Gruppenzuge-
hörigkeit neuer Elemente, stehen verschiedene Konzepte zur Verfügung. Ein Element
kann aufgrund der Distanz seines Diskriminanzwertes zu den jeweiligen Gruppen-
mitteln eingeordnet werden. Es wird derjenigen Gruppe zugeordnet, bei der die Distanz
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minimal ist. Ein mögliches Distanzmaß ist hierbei die quadrierte euklidische Distanz .
Für das Element  und die Gruppe  beträgt sie:
 
2
= " "  
2 (11)
Das Distanzkonzept erlaubt es nicht, bekannte oder vermutete Unterschiede in den
Gruppengrößen zu berücksichtigen. Ungleiche Gruppengrößen haben unterschiedliche
Wahrscheinlichkeiten für die Gruppenzugehörigkeit eines zu klassifizierenden Ele-
mentes zur Folge. Eine Methode, die es ermöglicht, diese -Wahrscheinlichkeiten
einzubeziehen, ist die Klassifizierung mit Fischerschen Klassifizierungsfunktionen. Die
Klassifizierungsfunktionen liefern auf Basis der Merkmalswerte des zu klassifi-
zierenden Elements für jede Gruppe  einen Funktionswert . Das Element ist der
Gruppe zuzuordnen, für den der Funktionswert  maximal ist [56].
  = ln    	 
1
	
	  !  (12)
mit:
  = -Wahrscheinlichkeit für Gruppe  
	 = konstantes Glied, oft zusammengefasst mit ln(())
	  = Koeffizient für Merkmalsvariable  
!  = Merkmalsvariable 
Die Trennkraft der Diskriminanzfunktion ist ihr Vermögen, die Elemente korrekt den
Gruppen zuzuordnen. Eine Möglichkeit, diese Trennkraft zu beurteilen, besteht darin,
die durch die Diskriminanzfunktion bewirkte Klassifizierung der Untersuchungsobjekte
mit der tatsächlichen Gruppenzugehörigkeit zu vergleichen. Eine Trefferquote von 80 %
besagt, das eben dieser Anteil der Elemente durch die Diskriminanzfunktion korrekt
klassifiziert wird. Die Höhe der Trefferquote ist hierbei immer in Relation zu setzen zu
der Trefferquote, die bei einer rein zufälligen Klassifizierung zu erwarten wäre, also zu
50 %, falls zwei Gruppen gleicher Größe vorlägen. Die Ermittlung der Trefferquote
anhand der Daten, die auch für die Ermittlung der Diskriminanzfunktion verwendet
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wurden, führt zu einem hohen Wert, da die Diskriminanzfunktion optimal auf diese
spezielle »Lernstichprobe« angepaßt ist. Bei Ermittlung der Trefferquote mit einer von
der Lernstichprobe verschiedenen »Kontrollstichprobe«, ist immer mit einem geringeren
Wert zu rechnen. Dies gilt insbesondere bei kleinen Stichprobengrößen [56, 58]. 
Die Merkmalsvariablen ! tragen unterschiedlich stark zur Diskriminierung zwischen
den Gruppen bei. Die diskriminatorischen Bedeutungen können zum einen helfen, die
Unterschiedlichkeit der Gruppen zu erklären, zum anderen sind sie ein Kriterium,
unwichtige Variable aus der Analyse zu entfernen. Die univariate Beurteilung der
Merkmalsvariablen schon vor einer Diskriminanzanalyse kann aufgrund der Unter-
schiedlichkeit der jeweiligen Mittelwerte zwischen den Gruppen erfolgen. Eine nach
diesem Kriterium als wenig bedeutend eingestufte Variable kann jedoch in Kombination
mit den anderen Variablen erheblich zur Erhöhung der Diskriminanz beitragen. Die
Basis für die multivariate Beurteilung der diskriminatorischen Bedeutung einer
Merkmalsvariablen, also ihre Bedeutung im Rahmen der Diskriminanzfunktion, bilden
die Diskriminanzkoeffizienten. Da diese jedoch von der Skalierung der Daten
abhängen, müssen sie durch Multiplikation mit der jeweiligen Standardabweichung der
Merkmalsvariablen standardisiert werden. Anhand der Beträge dieser standardisierten
Diskriminanzkoeffizienten  ist eine Beurteilung der diskriminatorischen Bedeutung
möglich.
 


=    (13)
mit:
  = Diskriminanzkoeffizient von Merkmalsvariable 
  = Standardabweichung von Merkmalsvariable 
Eine alternative Methode, unwichtige Variable aus der Analyse zu entfernen, ist die
schrittweise Diskriminanzanalyse. Der hierbei angewandte Algorithmus berücksichtigt
nur die auf einem wählbaren Signifikanzniveau wichtigen Variablen in der Reihenfolge
ihrer diskriminatorischen Bedeutung [56]. 
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Im Falle von mehr als zwei Gruppen könnte mehr als eine Diskriminanzfunktion
ermittelt werden. Bei  Gruppen sind dies  − 1 orthogonale, also unkorrelierte Diskri-
minanzfunkionen, jedoch nicht mehr als die Anzahl an Merkmalsvariablen 4. Die zweite
bzw. die jeweils folgende Diskriminanzfunktion erklärt möglichst viel von der ver-
bleibenden, nicht (durch die Gruppenzugehörigkeit) erklärten Streuung. Die Wichtigkeit
der sukzessiv ermittelten Diskriminanzfunktionen nimmt in der Regel sehr schnell ab.
Auch bei einer großen Anzahl Gruppen und Merkmalsvariablen ist meist die Berück-
sichtigung von nicht mehr als zwei Diskriminanzfunktionen ausreichend [56].
Berechnungen zur Klassifizierung der Objekte und für die Beurteilung der diskrimina-
torischen Bedeutung der Merkmalsvariablen müssen gegebenenfalls an den Mehr-
Gruppen-Fall angepasst werden.
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2 Problemstellung
Die Marktwerte der verschiedenen, für die Textilindustrie relevanten Tierhaare unter-
scheiden sich beträchtlich. So ist Kaschmir üblicherweise bis zu zehnmal teurer als
Merinowolle. Es besteht daher ein großes kommerzielles Interesse daran, falsch dekla-
rierte Ware zur erkennen.
Die Rasterelektronenmikroskopie stellt heute die zuverlässigste Methode zur
Bestimmung der Identität von Tierhaaren und der Zusammensetzung von Tierhaarmi-
schungen dar. Die morphologischen Eigenarten der Faseroberfläche bilden die Basis zur
Identifizierung der Fasern. Für die Differenzierung zwischen Wolle und Feintierhaar ist
hierbei insbesondere die Höhe der Cuticulaschuppen von herausragender Bedeutung.
Neben dem hohen Anschaffungspreis für ein Rasterelektronenmikroskop ist das hohe
Maß an Erfahrung, über das der Operator verfügen muss, der größte Nachteil dieser
Methode. Wünschenswert sind objektive Kriterien zu Beurteilung der mikroskopischen
Bilder, so dass die Analyse weitestgehend operatorunabhängig in einem automatisierten
Prozess durchgeführt werden kann.
Sowohl anhand von rasterelektronenmikroskopischen als auch anhand von licht-
mikroskopischen Aufnahmen wurden bereits verschiedene Ansätze zur automatischen
Faseridentifizierung mit bedingtem Erfolg untersucht. Sie beruhen im Wesentlichen auf
einer Parametrisierung des Cuticulamusters der Fasern. Es wurde gezeigt, daß die Ein-
beziehung der Schuppenkantenhöhe als Unterscheidungskriterium die Ergebnisse der
Analyse deutlich verbessern kann. Ansätze zur automatischen Erfassung der
Schuppenkantenhöhe aus den Faseraufnahmen brachten jedoch nicht den erhofften
Erfolg [35]. 
Ein weiterer Ansatz ist die Untersuchung profilometrischer Faserdaten durch
Fourieranalyse [43]. Die Amplitudenspektren enthalten Informationen über die
Cuticulaschuppenhöhen und -längen sowie deren Streuung. Die Interpretation der
Amplitudenspektren, insbesondere hinsichtlich der Schuppenkantenhöhen, ist jedoch
nicht trivial. Zweidimensionale Tierhaarprofile können mit profilometrischen Methoden
oder aber durch Kantendetektion in mikroskopischen Faseraufnahmen erhalten werden
und sind somit potenziell einer automatisierten Erfassung zugänglich.
Ziel dieser Arbeit ist es, durch Entwicklung und Analyse geeigneter Modelle die
Ergebnisse aus der Fourieranalyse von Tierhaarprofilen systematisch zu untersuchen
und Parameter abzuleiten, die geeignet sind, im Rahmen einer Diskriminanzanalyse eine
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quantitative Bestimmung der Zusammensetzung von Fasergemischen zu ermöglichen.
Verschiedene Methoden zur Profilgewinnung (Weißlichtinterferometrie, REM und
Lichtmikroskopie) sollen hinsichtlich ihrer Eignung für diese Methode verglichen
werden.
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3 Ergebnisse und Diskussion
3.1 Modelle für Tierhaarprofile und deren Fouriertransformation
Im Folgenden werden Modelle für Tierhaarprofile entworfen und nach Fourier
analysiert. Mit ihren wählbaren Parametern, welche den sichtbaren Schuppenlängen und
Schuppenkantenhöhen in Tierhaarprofilen entsprechen, können die ermittelten Ampli-
tudenspektren systematisch im Hinblick auf eine Variation dieser Parameter untersucht
werden und so Hinweise darauf gefunden werden, wie Amplitudenspektren Aufschluss
über reale Profile geben können.
Die Amplitudenspektren von Tierhaarprofilen enthalten Informationen über die
Schuppenlängen und Schuppenkantenhöhen der analysierten Fasern. Bei der Vielzahl
enthaltener Peaks unterschiedlicher Amplitude muss geklärt werden, wie die Spektren
im Hinblick auf die Schuppenparameter des zugrunde liegenden Faserprofils zu
interpretieren sind. Die Schuppenlängen sollten sich in der Lage der Peaks und die
Schuppenkantenhöhen in den Amplitudenhöhen widerspiegeln. Das Profil jedoch
besteht aus vielen Schuppen mit individuellen Längen und Kantenhöhen, deren Beiträge
zur Fourier-Transformierten in der Summe das Gesamtspektrum bilden. Eine indivi-
duelle Schuppengeometrie wird im Spektrum durch mehrerer Frequenzen dargestellt.
Jede dieser Frequenzen ist darüber hinaus aufgrund des Leakage-Effektes verbreitert
und weist Sidelobes auf. Eine einfache Interpretation der Amplitudenspektren, wie etwa
die Betrachtung von Lage und Amplitude des höchsten Peaks als mittlere Schuppen-
freqenz und mittlere Schuppenkantenhöhe, ist vor diesem Hintergrund nicht zu
erwarten.
Das denkbar einfachste Modell für ein Schuppenprofil, als periodische Kurve, ist
eine Sinusfunktion. Die Zuordnung von Frequenz und Amplitudenhöhe im Amplituden-
spektrum zu den korrespondierenden Schuppenparametern ist trivial. Die Lage des
Peaks entspricht der Schuppenfrequenz und deren reziproker Wert der sichtbaren
Schuppenlänge, das zweifache der Amplitudenhöhe entspricht der Schuppenkantenhöhe
(Abb. 3-1). Die Sinusfunktion stellt jedoch nur ein sehr unvollkommenes Modell für ein
Schuppenprofil dar. Weitaus besser geeignet ist ein Sägezahnprofil.
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Abb. 3-1: Sinusfunktion mit einer Periode von 15 µm und einer Amplitude von 0,5 µm
und deren Amplitudenspektrum, als einfaches Modell eines Schuppenprofils
mit 15 µm Schuppenlänge und 1 µm Schuppenkantenhöhe. Es handelt sich
hierbei um ein diskretes Spektrum nach Zero-Padding, daher ist der
Hauptpeak verbreitert und es sind Nebenpeaks vorhanden und sichtbar (siehe
Kapitel 1.3.2 und 4.4.2).
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Ein einfaches Sägezahnprofil ist ein geeignetes Modell für ein Schuppenprofil mit nur
einer Sorte gleichartiger Schuppen. Es wird durch zwei Parameter charakterisiert, die
Zahnlänge und die Zahnhöhe, was der Schuppenlänge und der Schuppenkantenhöhe in
Tierhaarprofilen entspricht. Der Abstand der Datenpunkte entspricht mit 0,2 µm etwa
dem Wert für die Tierhaarprofile (Tab. 4-1, Seite 105). In Abb. 3-2 ist ein Sägezahnprofil
einer Zahnlänge von 15 µm und einer Zahnhöhe von 1 µm sowie dessen Amplituden-
spektrum dargestellt. Die Lage des Hauptpeaks 1 im Amplitudenspektrum entspricht der
Zahnfrequenz von 1 /15 µm = 0,067 µm−1. Die Höhe dieses Peaks beträgt 1 = 0,32 µm.
Die Frequenzen und Amplituden der weiteren Peaks leiten sich als Vielfache bzw.
Bruchteile davon ab:
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Abb. 3-2: Einfaches Sägezahnprofil und dessen Amplitudenspektrum. Die Lage des
Hauptpeaks 1 entspricht der Zahnfrequenz von 1 /15 µm = 0,067 µm−1. Die
Höhe dieses Peaks korreliert mit der Zahnhöhe von 1 µm über einen Faktor
von 3,125.
  =  1 (14)
 =
1

(15)
Unabhängig von der Zahnlänge korreliert die Höhe des Hauptpeaks 1 mit der Zahn-
höhe über einen Faktor von 3,125. Um die Interpretation anschaulicher zu gestalten,
werden im Folgenden die Amplitudenspektren mit diesem Faktor multipliziert. Die
Gestalt der Spektren wird dadurch nicht beeinflusst; an der Höhe des Hauptpeaks läßt
sich so jedoch die Zahnhöhe des zugrunde liegenden Sägezahnprofils direkt ablesen.
Für das Profil aus Abb. 3-2 ist das so modifizierte Spektrum in Abb. 3-3 wiedergegeben.
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Abb. 3-3: Modifiziertes Amplitudenspektrum des Sägezahnprofils aus Abb. 3-2. Das
Spektrum wurde mit dem Faktor 3,125 multipliziert. An der Höhe des Haupt-
peaks läßt sich so die Zahnhöhe des zugrundeliegenden Sägezahnprofils
direkt ablesen.
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In einfachen Sägezahnprofilen kommen, im Gegensatz zu Tierhaarprofilen, nur
»Schuppen« einheitlicher Länge und Kantenhöhe vor. Eine Erweiterung des Modells
stellt Zahnprofile aus zwei Bereichen unterschiedlicher Parameter dar und ist ein erster
Schritt, die Inhomogenität des nachzuahmenden Vorbildes im Modell zu berücksichti-
gen. Aus den Amplitudenspektren sind, wie auch aus den Spektren der Tierhaarprofile,
die mittleren Parameter zu ermitteln. Diese sind die Summe der nach dem Anteil am
Gesamtspektrum gewichteten Teilprofilparameter. Das im Folgenden untersuchte
zweigeteilte Sägezahnprofil besteht aus zwei Bereichen, die jeweils durch die Anzahl
Zähne AZ, sowie deren Zahnlänge ZL und Zahnhöhe ZH charakterisiert sind (Tab. 3-1).
Für das Gesamtprofil leiten sich hieraus folgende Größen ab:
Gesamtprofillänge GPL = PL1 + PL2 = 168 µm
Anteil Teilprofil 1 AT1 = PL1 / GPL = 0,536
Anteil Teilprofil 2 AT2 = PL2 / GPL = 0,464
Mittlere Zahnlänge MZL = ZL1 × AT1 + ZL2 × AT2 = 15,7 µm
Mittlere Zahnhöhe MZH = ZH1 × AT1 + ZH2 × AT2 = 0,86 µm
42
3  Ergebnisse und Diskussion
Tab. 3-1: Parameter eines zweigeteilten Sägezahnprofils.
Teilprofil
1 5 18 1,0 90
2 6 13 0,7 78
Anzahl Zähne
AZ
Zahnlänge
ZL [µm]
Zahnhöhe
ZH [µm]
Teilprofillänge
PL [µm]
In Abb. 3-4 (oben) sind zunächst die Spektren der beiden jeweils einzeln analysierten
Teilbereiche in einem Diagramm dargestellt. Die Lage der Hauptpeaks liegen der
Zahnfrequenz entsprechend bei 1 / 18 µm und 1 / 13 µm. Deren Amplitudenhöhen
entsprechen den Zahnhöhen 1 µm und 0,7 µm. Abb. 3-4 (unten) zeigt das Amplituden-
spektrum des Gesamtprofils, es entspricht qualitativ der Summe der Einzelspektren mit
verringerten Amplituden.
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Abb. 3-4: Amplitudenspektren des zweigeteilten Sägezahnprofils aus Tab. 3-1. Oben:
Beide Teilbereiche einzeln analysiert. Unten: Spektrum des Gesamtprofils,
sowie dessen Glättungskurve (10-Punkt-Glättung, entsprechend dem
Basisalghorithmus aus Abb. 3-11, Seite 56).
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Die beiden Hauptpeaks der Teilspektren (Abb. 3-4 oben) finden sich auch im Gesamt-
spektrum bei 0,056 µm-1 und 0,073 µm-1 wieder (Abb. 3-4 unten). Die zu ermittelnde
mittlere Frequenz beträgt 1 / MZL = 1 /15,7 µm = 0,064 µm-1; sie ist im Spektrum nicht
durch einen separaten Peak repräsentiert. 
Eine Möglichkeit, »grafisch« eine mittlere Zahnlänge aus dem Amplitudenspektrum
zu ermitteln, besteht in der Glättung des Amplitudenspektrums. Die beiden Hauptpeaks
liegen relativ nahe beieinander und stellen die höchsten Peaks im Spektrum dar. Das
Maximum der Glättungskurve  sollte sich somit zwischen diesen Hauptpeaks befinden.
Die Glättungskurve wird entsprechend dem in Kapitel 3.2.1 entwickelten Basis-
algorithmus zur Glättung der Rohprofile über 10 Punkte erhalten (Abb. 3-11, Seite 56).
Dieser Algorithmus beruht auf der dreifachen, sukzessiven Anwendung einer -Punkt-
Mittelwertglättung. Die Glättungskurve in Abb. 3-4 (unten) hat ihr Maximum bei
0,061 µm-1, die Abweichung vom theoretischen Wert entspricht etwa der Frequenzwert-
auflösung (0,0024 µm-1). Für die mittlere Zahnlänge ergibt sich ein Wert von 16,4 µm,
welcher nur etwa 5 % vom theoretischen Wert abweicht. 
Die Verwendung des Maximums der Glättungskurve als mittlere Zahnfrequenz ist
aus theoretischer Sicht nicht ganz unproblematisch. Die relative Höhe der Hauptpeaks
bestimmt die genaue Lage des Maximums, ohne dass ein kausaler Zusammenhang
zwischen der Peakhöhe und der Zahnfrequenz besteht. Liegen die Hauptpeaks zu weit
auseinander, befindet sich desweiteren, bei konstanter Glättungslänge, das Maximum
bei einem der Hauptpeaks, und zwischen diesen hat die Glättungskurve ein relatives
Minimum. 
#
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Die Höhen der beiden Hauptpeaks betragen 0,55 µm und 0,34 µm (Abb. 3-4 unten). Dies
entspricht jeweils etwa der Zahnhöhe des Teilprofils gewichtet mit dem Anteil des
Teilprofils am Gesamtspektrum, also den Werten, die zur Berechnung der mittleren
Zahnhöhe MZH addiert werden müssen: 1 µm · 0,536 = 0,54 µm bzw.
0,7 µm · 0,464 = 0,32 µm.
Bei zweigeteilten Profilen mit geringerem Unterschied in den Zahnlängen der
Teilbereiche kommt es aufgrund des Leakage-Effektes zur gegenseitigen Erhöhung der
Hauptpeaks durch die Überlagerung mit dem breiten Peak der jeweils anderen
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Frequenz. Im Extremfall verschmelzen die Peaks und eine Identifizierung ist nicht mehr
möglich. Die Bestimmung der Zahnhöhe nach der beschriebenen Methode ist somit
nicht mehr eindeutig möglich. Dies gilt natürlich auch insbesondere für die Ermittlung
der mittleren Parameter realer Schuppenprofile. Hier liegt eine Vielzahl verschiedener
und unbekannter Schuppenformen vor, die alle das Amplitudenspektrum mitgestalten.
Die Ermittlung der mittleren Zahnhöhe aus dem Amplitudenspektrum kann nur durch
ein Maß gelingen, welches die jeweiligen Zahnhöhen, gemäß dem Anteil am Gesamt-
profil gewichtet, im Amplitudenspektrum widerspiegelt und welches nicht der Identifi-
zierung und Vermessung einzelner Peaks bedarf. Als ein solches Maß stellt sich die
Fläche unter dem Amplitudenspektrum heraus. Diese ist jedoch aufgrund des Leakage-
Effektes von der Profillänge abhängig. In Abb. 3-5 sind die Flächen unter den
Amplitudenspektren  einfacher Sägezahnprofile der Zahnhöhe 1 µm gegen die
jeweiligen Gesamtprofillängen GPL aufgetragen. Die zugrunde liegenden Sägezahn-
profile haben variierende Schuppenlängen, die Gesamtprofillängen ergeben sich aus der
Anzahl der Schuppen. Der Verlauf der Datenpunkte fällt in einer Weise ab, wie es für
Potenzfunktionen mit negativem Exponenten typisch ist. Die Daten lassen sich
entsprechend gut durch eine Potenz-Regression anpassen.
Die Abhängigkeit der Fläche  von der Profillänge GPL folgt einem Potenzgesetz; die
Fläche ist hierbei völlig unabhängig von der Zahnlänge:
 = GPL (16)
Durch Logarithmierung wird eine Linearisierung dieses Zusammenhangs erreicht:
ln   = ln ln GPL (17)
45
3  Ergebnisse und Diskussion
80 100 120 140 160 180 200 220
0,035
0,040
0,045
0,050
0,055
0,060
0,065
0,070
0,075
0,080
Zahnhöhe 1µm
GPL [µm]
Fl
äc
he
Abb. 3-5: Die Abhängigkeit der Fläche unter dem Amplitudenspektrum  von der
Gesamtprofillänge GPL. Dargestellt sind Werte für einfache Sägezahnprofile
der Zahnhöhe 1 µm und variierende Schuppenlängen. Die Gesamtprofil-
längen ergibt sich aus der jeweiligen Anzahl an Sägezähnen. Die Daten
lassen sich durch eine Potenz-Regression anpassen.
Es werden einfache Sägezahnprofile mit variierenden Zahnhöhen, Zahnlängen und
Gesamtprofillängen GPL angefertigt, einer Fourieranalyse unterzogen, und die Fläche
unter dem Amplitudenspektrum  wird numerisch ermittelt. Die Zahnhöhen betragen
1 µm, 0,75 µm, 0,5 µm und 0,25 µm. Die verwendeten Zahnlängen sind 10 µm, 14 µm
und 18 µm. Über die Anzahl der Sägezähne wird die Profillänge jeweils von etwa 90 µm
bis 210 µm variiert. In Abb. 3-6 sind die logarithmierten Flächen gegen die logarith-
mierten Gesamtprofillängen aufgetragen. 
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Abb. 3-6: Die Abhängigkeit der Fläche unter dem Amplitudenspektrum  von der
Gesamtprofillänge GPL folgt einem Potenzgesetz (Gleichung 16). Die
Logarithmierung dieses Potenzgesetzes (Gleichung 17) führt zu einem
linearen Zusammenhang zwischen ln() und ln(GPL). Diese Werte sind hier
für einfache Sägezahnprofile verschiedener Schuppenlängen, Schuppen-
kantenhöhen und Gesamtprofillängen aufgetragen.
Die Datenpunkte für eine Zahnhöhe, jeweils mit allen verwendeten Zahnlängen und
Gesamtprofillängen, zeigen in dieser Darstellung den beschriebenen linearen Zusam-
menhang (17). Die Steigung ist für alle Zahnhöhen nahezu gleich; der gemittelte Wert,
der auch den konstanten Exponenten in Gleichung 16 darstellt, beträgt  = 0,779. Der
Faktor GPL− stellt somit in dieser Funktion die »Korrektur« auf die Gesamtprofillänge
dar und  den eigentlich mit der Zahnhöhe korrelierenden Faktor. In Tab. 3-2 sind die
Variablen  und  für alle verwendeten Zahnhöhen aufgelistet. Darüber hinaus ist die
»relative Höhe« angegeben, das sind die Werte von  relativ zum Wert von  der
Zahnhöhe 1 µm.
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Tab. 3-2: Die aus den Regressionsgeraden in Abb. 3-6 ermittelten Werte für die
Variablen  und  aus Gleichung 16. Der Exponent  dieses Potenzgesetzes
ist nahezu konstant. Der Faktor a hingegen korreliert mit der Zahnhöhe der
Sägezahnprofile. Die »relative Höhe« ist der Relativwert von a in Bezug auf
den Wert von  der Zahnhöhe 1 µm.
b a
1,00 0,772 2,488 1,000
0,75 0,778 1,922 0,773
0,50 0,764 1,204 0,484
0,25 0,802 0,722 0,290
Zahnhöhe 
[µm] rel. Höhe
Die Werte für die »relative Höhe« entsprechen den jeweiligen Zahnhöhen. Bei gleicher
Gesamtprofillänge besteht für einfache Sägezahnprofile also ein linearer Zusammen-
hang zwischen der Fläche unter dem Amplitudenspektrum und der Zahnhöhe. Während
für die Analyse realer Schuppenprofile diese Voraussetzung leicht erfüllt werden kann,
ist dies bei der Untersuchung zweigeteilter Sägezahnprofile nicht möglich. Unter
Verwendung des gemittelten Exponenten  = 0,779 lassen sich jedoch die ermittelten
Flächen  bei der Gesamtprofillänge GPL auf Standardflächen 	 für eine Standard-
länge von z.B. GPL	 = 150 µm umrechnen und sind dann miteinander vergleichbar.
  =  
GPL 

GPL
(18)
Für zweigeteilte Sägezahnprofile variierender Zusammensetzung werden in Abb. 3-7 die
auf GPL	 = 150 µm standardisierten Flächen unter den Amplitudenspektren 	 gegen die
berechnete mittlere Schuppenhöhe MSH aufgetragen. Der lineare Zusammenhang
zwischen diesen Größen besteht hier offensichtlich auch.
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Abb. 3-7: Auf die Standardlänge GPL	 = 150 µm standardisierte Flächen unter den
Amplitudenspektren 	 zweigeteilter Sägezahnprofile variierender
Zusammensetzung, aufgetragen gegen die berechnete mittlere Schuppenhöhe
MSH. 
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Die Untersuchungen an einfachen und zweigeteilten Sägezahnprofilen zeigen, dass die
mittlere Schuppenlänge und Schuppenhöhe nicht direkt durch Identifizierung heraus-
ragender Peaks im Amplitudenspektrum von Tierhaarprofilen ermittelt werden können.
Informationen über die mittleren Schuppenparameter lassen sich vielmehr aus der
Gestalt des Gesamtpektrums erhalten. Für die bisher untersuchten Modelle stellt die
Lage des Maximum im geglätteten Spektrum  ein mögliches Maß für die mittlere
sichtbare Schuppenlänge und die Fläche unter dem Spektrum  ein Maß für die mittlere
Zahnhöhe dar. Die Gültigkeit dieser Maße wird im Folgenden an einem, die Realität
von Tierhaarprofilen getreu widerspiegelnden Modell verifiziert.
Ein abrupter Wechsel zwischen zwei in sich homogenen Bereichen des Profils, wie es in
zweigeteilten Sägezahnprofilen der Fall ist, kommt in der Natur nicht vor, vielmehr liegt
hier eine Streuung der individuellen Schuppenlängen und Schuppenkantenhöhen um
einen charakteristischen Mittelwert vor. Diese Charakteristik kann durch Sägezahn-
profile nachgebildet werden, deren Zahnlängen und Zahnhöhen normalverteilt um einen
Mittelwert streuen. Die individuellen Zahnlängen und Zahnhöhen eines solchen Profils
streuen um einen Mittelwert. Diese Innerprofilstreuung ist ausschlaggebend für die
individuelle Gestalt des Profils und seines Amplitudenspektrums. Die mittleren Profil-
parameter stellen die charakteristischen, aus dem Amplitudenspektrum zu ermittelnden
Größen dar. Für einen Satz von Profilen streuen diese ebenfalls um einen Gesamt-
mittelwert (Zwischenprofilstreuung). Für die Erzeugung eines Satzes von Sägezahn-
profilen müssen somit für die Zahnlänge und Zahnhöhe jeweils drei Größen festgelegt
werden: der (Gesamt-)Mittelwert sowie die Zwischen- und Innerprofilstreuung.
Auf Basis dieser Vorgaben wird ein Satz von 30 Profilen erzeugt. Das Verfahren dazu
wird in Kapitel 4.4.3 detailliert beschrieben. Für jedes der individuellen Profile liegen
Näherungswerte für die tatsächliche mittlere Zahnlänge und Zahnhöhe, sowie für die
jeweilige Innerprofilstreuung vor. Die Ergebnisse aus der Fourieranalyse können mit
diesen Werten direkt verglichen werden. Für jeden der erzeugten Sätze aus 30 Profilen
ist in Tab. 3-3 das Mittel der mittleren Profilparameter und deren Streuung CV, sowie
das Mittel der Innerprofilstreuung CVpro angegeben.
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Tab. 3-3: Sägezahnprofile mit statistisch verteilten Parametern. Für jeden Satz aus 30
Profilen sind das Mittel der mittleren Zahnlänge bzw. Zahnhöhe und deren
relative Streuung CV sowie die Mittelwerte der Innerprofilstreuung CVpro
angegeben.
Zahnlänge Zahnhöhe
P1aa 16,9 12,6 13,1 0,40 15,5 13,4
P1ab 16,9 17,1 18,1 0,41 11,4 17,2
P1ac 17,2 19,3 21,6 0,41 18,3 23,8
P1ba 16,0 20,1 14,0 0,38 19,6 14,3
P1bb 17,6 20,7 19,1 0,42 20,5 18,7
P1bc 16,3 19,4 22,7 0,37 18,4 24,6
P1ca 16,3 25,7 14,3 0,40 25,1 13,0
P1cb 19,0 20,9 17,7 0,41 22,5 18,4
P1cc 17,0 23,3 22,2 0,37 29,2 23,8
P2aa 11,5 18,5 13,6 0,77 15,5 13,9
P2ab 12,2 13,3 19,0 0,77 17,6 20,4
P2ac 12,4 15,7 23,8 0,83 15,9 22,8
P2ba 11,7 22,2 13,1 0,85 22,9 13,6
P2bb 12,3 20,1 18,0 0,80 22,6 18,2
P2bc 12,2 19,9 25,3 0,82 16,5 23,2
P2ca 12,4 26,1 13,6 0,80 20,5 14,0
P2cb 11,8 24,1 19,7 0,82 21,0 17,8
P2cc 12,3 27,7 23,0 0,79 24,4 23,8
Mittel der 
Mittelwerte
[µm]
CV der 
Mittelwerte
[%]
Mittel der 
CVpro [%]
Mittel der 
Mittelwerte
[µm]
CV der 
Mittelwerte
[%]
Mittel der 
CVpro [%]
Die Profilsätze sind entsprechend den zu ihrer Erzeugung verwendeten Vorgaben
kodiert. Die Ziffer gibt das Paar Ausgangswerte für die Zahnlänge und Zahnhöhe an:
P1 Zahnlänge = 17 µm, Zahnhöhe = 0,4 µm
P2 Zahnlänge = 12 µm, Zahnhöhe = 0,8 µm
Die beiden darauf folgenden Kleinbuchstaben kodieren die Vorgabe für die relative
Zwischenprofilstreuung und Innerprofilstreuung. Für die vorliegenden Profilsätze sind
diese Größen jeweils für die Zahnlänge und Zahnhöhe identisch:
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a 10 %
b 15 %
c 20 %
Es liegen somit Sätze von Zahnprofilen variierender Variabilität vor, die in ihren Zahn-
höhen und -längen im Mittel typischen Kaschmirfasern (P1) bzw. Merinofasern (P2)
entsprechen. Die Zahnprofile werden einer Fourieranalyse unterzogen. In Abb. 3-8 ist
die Fläche unter den erhaltenen Amplitudenspektren  gegen die mittlere Zahnhöhe
aufgetragen. Es besteht auch hier deutlich ein linearer Zusammenhang zwischen diesen
Größen (Korrelationskoeffizient r = 0,976).
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Abb. 3-8: Auftragung der Fläche unter dem Amplitudenspektrum  gegen die
tatsächliche mittlere Zahnhöhe MZH, für die Sägezahnprofile mit statistisch
verteilten Parametern aus Tab. 3-3. Der Koeffizient der linearen Korrelation
beträgt r = 0,976.
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Aus dem Maximum im geglätteten Amplitudenspektrum wird die mittlere Profillänge 
berechnet und in Abb. 3-9 für alle Profile gemeinsam gegen die mittlere Zahnlänge
aufgetragen. Wie erwartet korrelieren die beiden Größen deutlich (Koeffizient der
linearen Korrelation r = 0,929). Für kleine mittlere Zahnlängen streuen die aus den
Spektren ermittelten Werte um die tatsächliche Zahnlänge. Für große mittlere Zahn-
längen besteht eine leichte Tendenz zu kleineren Werten.
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Abb. 3-9: Auftragung der mittleren Zahnlänge , ermittelt aus dem Maximum im
geglätteten Amplitudenspektrum gegen die tatsächliche mittlere Zahnlänge
MZL für die Sägezahnprofile mit statistisch verteilten Parametern aus
Tab. 3-3. Der Koeffizient der linearen Korrelation beträgt r = 0,929. Für
größere tatsächliche mittlere Zahnlängen besteht eine leichte Tendenz, zu
geringe Werte aus dem Amplitudenspektrum zu erhalten.
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3.2 Fourieranalyse experimenteller Tierhaarprofile
Die Rohprofile der Tierhaarfasern stellen nicht nur die Gestalt der Cuticulaschuppen auf
der Faseroberfläche dar. Vielmehr ist diese überlagert von weitreichenden, periodischen
Schwankungen im Faserdurchmesser. Diese Rhythmen manifestieren sich in den Ampli-
tudenspektren als niederfrequente Komponenten großer Amplitude und stören die Aus-
wertung der Spektren erheblich bzw. machen sie gänzlich unmöglich. Basierend auf der
aus der Zeitreihenanalyse bekannten Methode, wie sie Wortmann et al. [43] bei der
mechanischen Profilometrie anwenden, werden diese durch Glättung des Rohprofils
isoliert und anschließend vom Rohprofil subtrahiert. 
 2-
	+%!	
Die Glättung basiert auf einer Mittelwertglättung. Eine -Punkt-Mittelwertglättung mit
 = (2 + 1) weist einem Wert $(,) den Mittelwert des Intervalls [$(,− ), $(, + )] zu.
Diese einfachste Form der Mittelwertglättung hat zwei Nachteile. Zum einen ist nur die
Glättung über eine ungerade Anzahl  Punkte möglich und zum andern ist der geglättete
Datensatz um 2 Punkte verkürzt. Für die ersten und letzten  Punkte ist die Glättung
nicht definiert. Beide Restriktionen können durch eine Erweiterungen des Algorithmus
beseitigt werden.
Eine Glättung über eine gerade Anzahl  Punkte läßt sich realisieren durch die
Verwendung von  + 1 Punkten, wobei der erste und letzte Punkt mit nur halbem
Gewicht in die Berechnung eingeht. Dies entspricht der Mittelung der Glättungswerte
zweier Glättungen über eine Anzahl von  − 1 Punkten, die den ersten bzw. letzten der
 Punkte nicht einbeziehen [62].
Der Glättungswert einer -Punkt-Glättung entspricht dem Zentralwert einer linearen
Regressionsgeraden über diese Punkte. Ist der Verlust von  Punkten an beiden Enden
des Datensatzes nicht tolerierbar oder gewünscht, können statt der nicht definierten
Werte die Werte der Regressiongeraden des ersten bzw. letzten definierten Punkt-
intervalls verwendet werden [62]. 
Die Befreiung des Rohprofils von nicht auf das Schuppenprofil zurückzuführenden
Anteilen erfolgt in zwei Schritten. Zunächst wird eine Glättung durchgeführt und
anschließend die Glättungskurve vom Rohprofil subtrahiert. Die Glättungkurve stellt
den möglichst vollständig vom Schuppenprofilanteil befreiten, also den zu
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beseitigenden Anteil des Rohprofils dar. Das durch die Subtraktion erhaltene
Rauigkeitsprofil repräsentiert ausschließlich eben diesen zu isolierenden Schuppen-
profilanteil. Die Wahl der Glättungslänge muß sich an der Größe der zu isolierenden
Periodizität orientieren. In Abb. 3-10 sind ein einfaches Sägezahnprofil mit einer
einheitlichen Zahnlänge von 15 µm und die Glättungskurven einfacher Mittelwert-
glättungen über 10, 15 und 20 µm dargestellt. Nur wenn die Glättungslänge mit der
Periodenlänge des Sägezahnprofils übereinstimmt, wird das Zahnprofil vollständig
geglättet, und bei einer Subtraktion der Glättungskurve vom Sägezahnprofil bleibt die
ursprüngliche Gestalt der Sägezähne erhalten. Die Subtraktion der Glättungskurven aus
der 10 und 20 µm Glättung führen zu einer Deformation der Sägezähne.
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Abb. 3-10: Mittelwertglättung eines Sägezahnprofils mit einheitlicher Zahnlänge von
15 µm. 
Das Ausmaß der Verfälschung der Schuppenkantenhöhen in Rauigkeitsprofilen durch
von den sichtbaren Schuppenlängen abweichende Glättungslängen läßt sich durch
dreifache, sukzessive Anwendung der Mittelwertglättung, wie in Abb. 3-11 schematisch
dargestellt, erheblich vermindern. Durch Glättung des Ausgangsprofils über  Punkte
wird die Glättungskurve GK-1 erhalten. Eine p-Punkt-Glättung von GK-1 führt zur
Glättungskurve GK-2. Durch erneute Glättung über die gleiche Anzahl Punkte wird die
vom Rohprofil zu subtrahierende Glättungskurve erhalten. Diese Prozedur stellt den
Basisalgorithmus zur Glättung der Rohprofile dar.
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Abb. 3-11 Der Basisalgorithmus zur Glättung. Die Glättungskurve wird durch drei-
malige, sukzessive Anwendung einer Mittelwertglättung über  Punkte
erhalten. Die Subtraktion der Glättungskurve vom Ausgangsprofil ergibt das
geglättete Profil.
Abb. 3-12 zeigt die Rohprofilglättung einer Merinofaser über 10 µm. Neben dem
Rohprofil, der Glättungskurve (oben) und dem durch Subtraktion daraus erhaltenen
Rauigkeitsprofil (unten) sind auch die Zwischenstufen der Berechnung der Glättungs-
kurve GK-1 und GK-2 dargestellt (oben), sowie das durch Subtraktion der Zwischen-
stufe GK-1 vom Rohprofil erhaltene Profil (unten). Während die Periodizität des
Schuppenprofilanteils in GK-1 noch deutlich erkennbar ist, ist sie in der Glättungskurve
weitgehend verschwunden. Im geglätteten Profil bleiben dadurch die Schuppenkanten-
höhen weitgehend unverfälscht erhalten. Das durch Subtraktion von GK-1 erhaltene
Profil weist teilweise vergrößerte oder verkleinerte Schuppenkantenhöhen auf und die
Schuppen haben mitunter »Schultern«, die im Rohprofil nicht vorhanden sind.
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Abb. 3-12: 10 µm-Glättung eines Merinofaserprofils nach dem in Abb. 3-11 dargestellten
Basisalgorithmus. Dargestellt sind das Rohprofil und die Glättungskurve
sowie die bei deren Erzeugung durchlaufenen Zwischenstufen GK-1 und
GK-2 (oben).Die Subtraktion der Glättungskurve vom Rohprofil ergibt das
Rauigkeitsprofil. Bei Subtraktion von GK-1 werden teilweise die Schuppen-
kantenhöhen verfälscht, und die Schuppen weisen im Rohprofil nicht
vorhandene »Schultern« auf (unten).
Abb. 3-13 illustriert den Effekt der Rohprofilglättung auf das Amplitudenspektrum. Es
sind die Amplitudenspektren des Rohprofils und des geglätteten Profils aus Abb. 3-12
abgebildet. Der höchste Peak im Spektrum des Rohprofils liegt bei 1 / 83,8 µm und ist
offensichtlich nicht auf das Profil der Cuticulaschuppen zurückzuführen. Durch die
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Glättung wird dieser störende, niederfrequente periodische Anteil des Rohprofils
entfernt. Der höchste Peak im Spektrum des Rauigkeitsprofils liegt bei 1 / 14,0 µm, einer
für Merinofasern typischen Schuppenfrequenz.
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Abb. 3-13: Amplitudenspektren des Rohprofils und des daraus durch Glättung
ermittelten Rauigkeitsprofils aus Abb. 3-12. Der im Rohprofil dominierende,
auf Faserdickenschwankungen beruhende Peak bei 1 / 83,8 µm ist im
Spektrum des Rauigkeitsprofils nicht mehr vorhanden.
Schuppenprofile von Tierhaaren haben uneinheitliche sichtbare Schuppenlängen unbe-
kannter Größe und die zu eliminierenden (periodischen) Trends sind für jedes indivi-
duelle Profil verschieden. Es muß eine einheitliche, auf jedes Profil gleichermaßen
anwendbare Prozedur gefunden werden, die zum einen die Gestalt der Rohprofil-
schuppen und deren Kantenhöhen weitestgehend erhält und zum anderen die Befreiung
von störenden niederfrequenten Anteilen gewährleistet. Im Vergleich zu einer einfachen
Mittelwertglättung ist der in Abb. 3-11 dargestellte Basisalgorithmus zur Glättung in
dieser Hinsicht deutlich robuster. Die Wahl der zu verwendenden Glättungslänge muß
sich an den sichtbaren Schuppenlängen orientieren. Hierbei sind verschiedene Ansätze
denkbar, wie die Verwendung einer konstanten Glättungslänge von 15 µm, einer Länge,
die zwischen den für Merino und Kaschmir typischen sichtbaren Schuppenlängen von
12 und 18 µm liegt, oder die individuelle Bestimmung der Glättungslänge für jedes
Profil auf der Basis von vorab ermittelten, tatsächlichen, mittleren sichtbaren Schuppen-
längen. Bewährt hat sich eine mehrfache Glättung mit wachsender Glättungslänge von
10 µm, 30 µm und 50 µm (Abb. 3-14). Diese Methode gewährleistet insbesondere eine
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zuverlässige Entfernung niederfrequenter Komponenten. Nach der Glättung über 10 µm
ist das Profil bereits nahezu frei von niedrigen Frequenzen; der mitunter verbleibende
Restanteil kann wirkungsvoll durch die anschließende 30 und 50 µm Glättung entfernt
werden. Wenn nach der ersten Glättung die niederfrequenten Anteile bereits vollständig
beseitigt sind, ändert sich das Profil bzw. dessen Spektrum durch die weiteren
Glättungen nicht. 
Rohprofil
Rauigkeitsprofil
geglättetes
Profil 1
geglättetes
Profil 2
Glättung über 30 µm
Glättung über 50 µm
Glättung über 10 µm
Abb. 3-14 Rohprofilglättung. Durch sukzessive Glättung nach dem Basisalgorithmus
(Abb. 3-11) über 10, 30 und 50 µm werden die niedrigen Frequenzen
wirkungsvoll entfernt. 
Abb. 3-15. zeigt das Rohprofil einer Merinofaser (Profilometeraufnahme) sowie die
Rauigkeitsprofile, welche daraus durch eine Glättung über 15µm bzw. durch eine
sukzessive Glättung über 10, 30 und 50 µm gewonnen werden. Die Rauigkeitsprofile
unterscheiden sich nur geringfügig. Die zugehörigen Amplitudenspektren (Abb. 3-16)
sind weitgehend identisch bis auf einen starken Peak im Spektrum des über 15 µm
geglätteten Profils bei  1 / 41,8 µm. Diese Frequenz ist so klein, dass sie nicht auf das
Schuppenprofil zurückgeführt werden kann, und zeigt, dass die Glättung unvollständig
war. Durch die Glättung über 10, 30 und 50 µm werden die niederfrequenten Anteile
gründlicher beseitigt; im entsprechenden Spektrum ist der genannte Peak nicht
vorhanden.
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Abb. 3-15: Das profilometrisch erhaltene Rohprofil einer Merinofaser (oben), sowie die
Rauigkeitsprofile, welche daraus durch eine Glättung über 15µm bzw. durch
eine sukzessive Glättung über 10, 30 und 50 µm gewonnen werden (unten).
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Abb. 3-16: Die Amplitudenspektren der Rauigkeitsprofile aus Abb. 3-15. Die
niederfrequenten Anteile des Rohprofils werden durch die mehrfache
Glättung zuverlässig entfernt bei ansonsten nahezu identischer Gestalt des
Spektrums.
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Die beiden zentralen Kenngrößen der Schuppenprofile von Tierhaaren sind die mittlere
Schuppenkantenhöhe und die mittlere sichtbare Schuppenlänge. Diese Größen lassen
sich im Spektrum nicht an ausgezeichneten Peaks ablesen, vielmehr sind sie in der
Gestalt des Spektrums als Ganzes kodiert. In Kapitel 3.1 wird anhand von Sägezahn-
profilen gezeigt, dass die Fläche unter dem Amplitudenspektrum  linear mit der
mittleren Zahnhöhe MZH korreliert. Als mögliches Maß für die mittlere Zahnlänge
MZL wird die Lage des Maximums im geglätteten Amplitudenspektrum  eingeführt. 
Ein abstrakteres Verfahren, welches nicht direkt auf die Bestimmung der physikalisch
bedeutsamen Größen »mittlere Schuppenkantenhöhe« und »mittlere sichtbare Schup-
penlänge« aus dem Amplitudenspektrum abzielt, besteht in der Beschreibung des
Gesamtspektrums durch wenige, physikalisch nicht direkt relevante Parameter, die dann
zur Charakterisierung und Diskriminierung der Profile dienen können.
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Bei logarithmischer Auftragung der Frequenzachse zeigen die Amplitudenspektren
ein symmetrisches Erscheinungsbild. Dies wird insbesondere deutlich bei Betrachtung
der geglätteten Spektren. Die Anpassung einer durch wenige Größen charakterisierten
Dichtefunktion einer Verteilung an das logarithmierte Spektrum ist geeignet, das
Spektrum zu parametrisieren. Mögliche Funktionen hierzu sind die Lorentz- und die
Gauß-Verteilung. Beide sind symmetrisch, wobei die Lorentz-Verteilung bei gleicher
Halbwertsbreite in den Flankenbereichen langsamer abfällt (Abb. 3-17, links). Als
besonders geeignet stellt sich eine Mischform dieser beiden Verteilungen heraus, welche
im Folgenden als R-Verteilung bezeichnet wird. Die Herleitung der R-Verteilung (,)
aus der Lorentz- und Gauß-Verteilung wird im Anhang Kapitel 4.4.4 beschrieben:
R , 1 1, 2



 1ln 4 2exp
1
2 ln 4
2,
2


1
(19)
mit:
 = Amplitudenfaktor (HÖHE)
 = Lageparameter (LAGE)
 = Halbwertsbreite (BREITE)
 = Formparameter (FORM)
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Abb. 3-17: links: Die auf eine Höhe von 1 normierte Lorentz- und Gauß-Verteilung mit
einer Halbwertsbreite von  = 1.
rechts: Die R-Verteilung (,) für  = 1,  = 0,  = 1 und variierenden
Formparametern  nach Gleichung 19. Für = 1 entspricht dies einer Lorentz-
und für  = 0 einer Gauß-Verteilung.
Die Gestalt der R-Verteilung hängt von der Halbwertsbreite , sowie dem Anteil an
Lorentz- und Gauß-Verteilung  ab. Die Lage auf der Frequenzachse wird durch den
Lageparameter , und die Höhe der Verteilung durch den Vorfaktor  bestimmt.
Abb. 3-17, rechts, zeigt die R-Verteilung für verschiedene Werte von  (mit:  = 1,  = 0,
 = 1). Für = 1 entspricht die Mischverteilung der Dichtefunktion der Lorentz-
Verteilung und für  = 0 der der Gauß-Verteilung. Bei der Anpassung der R-Verteilung
an die Amplitudenspektren ist  jedoch nicht auf Werte zwischen 0 und 1 beschränkt,
mitunter werden Werte für  erhalten, die wenig größer als 1 sind.
Abb. 3-18 zeigt die Kurvenanpassung an das logarithmisch aufgetragene Spektrum
einer Kaschmirfaser für die Gauß-, Lorentz- und R-Verteilung. Die R-Verteilung ist hier
eine ausgewogene Mischung aus Lorentz- und Gauß-Verteilung mit einem
Formparameter von = 0,608.
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Abb. 3-18: Das Amplitudenspektrum des Rauigkeitsprofils einer Kaschmirfaser,
aufgetragen mit logarithmierter Frequenzachse. Die Glättungskurve offenbart
dessen symmetrische Gestalt. Durch Kurvenanpassung der Dichtefunktion
einer Verteilung an das Spektrum lässt sich dessen Gestalt parametrisieren.
Die beste Anpassung liefert hier eine Mischform aus 60 % Lorentz- und 40 %
Gauß-Verteilung
In den meisten Fällen überwiegt in der Mischverteilung deutlich der Lorentz-Anteil, der
Formparameter  ist also ungefähr 1. Wie in Abb. 3-19 zu sehen ist, kann jedoch auch
ein geringer Anteil an Gauß-Verteilung für eine gute Anpassung ausschlaggebend sein
(= 0,953). Der Anpassungsalgorithmus liefert für die reine Lorentz-Dichtefunktion ein
Ergebnis, welches jedoch offensichtlich unbrauchbar ist.
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Abb. 3-19: Kurvenanpassung an das logarithmisch aufgetragene Amplitudenspektrum
des Rauigkeitsprofils einer Merinofaser. Die Anpassung einer reinen
Lorentz-Dichtefunktion führt zu einem unbrauchbaren Ergebnis. Ein nur
5 %iger Gauß-Anteil führt jedoch zu einem guten Ergebnis für die
Mischverteilung.
Die vier Parameter HÖHE, LAGE, BREITE und FORM beschreiben gemeinsam die
Gestalt des Gesamtspektrums und haben keine direkte physikalische Bedeutung. Die
vier Parameter sollen gemeinsam auf ihr Potenzial zur Diskriminierung zwischen Fasern
unterschiedlicher Art, wie Kaschmir und Merinowolle, untersucht werden. In der
Gestalt des Gesamtspektrums sind Informationen über Schuppenlängen und Schuppen-
kantenhöhen des Gesamtprofil enthalten, wobei sowohl die Mittelwerte als auch das
Ausmaß der Streuung um diese Größen das Spektrum gestalten. Wie die in Tab. 3-4
aufgeführten Korrelationskoeffizienten der Parameter aus den Anpassungen an die
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Sägezahnprofile mit statistisch verteilten Parametern zeigen, steht der Parameter LAGE
in starkem Zusammenhang mit der mittleren sichtbaren Schuppenlänge MZL und
HÖHE mit der mittleren Schuppenkantenhöhe MZH. Jedoch auch BREITE und FORM
weisen keine geringe Korrelation mit diesen Größen auf. Der hohe Korellations-
koeffizient von − 0,81 zwischen BREITE und FORM weist auf eine gewissen
Redundanz in den Parametern hin. 
Tab. 3-4: Korrelationskoeffizienten der mittleren Zahnlänge MZL und
mittleren Zahnhöhe MZH, sowie der Parameter der
Kurvenanpassung HÖHE, LAGE, BREITE und FORM für
Sägezahnprofile mit statistisch verteilten Parametern
MZL MZH HÖHE LÄNGE BREITE
MZH -0,50
HÖHE -0,38 
LAGE  0,48 0,31
BREITE 0,58 -0,29 -0,07 -0,57
FORM -0,71 0,33 0,15 0,71 
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3.3 Auswertung
In den vorangegangenen Kapiteln wird ein Verfahren entwickelt, Tierhaare anhand der
parametrisierten Amplitudenspektren ihrer Rauigkeitsprofile zur charakterisieren. Die
Parameter HÖHE, LAGE, BREITE und FORM stellen die Werte der Variablen einer an
das logarithmisch aufgetragene Spektrum angepassten Verteilungsfunktion dar. Mit
Hilfe der Diskriminanzanalyse wird hier die Eignung dieser Parameter untersucht,
zwischen verschiedenen Tierhaarsorten zu unterscheiden.
Die Güte der Diskriminanzfunktion bzw. der zur Klassifizierung verwendeten Klassi-
fizierungsfunktionen wird anhand des Prozentsatzes richtig klassifizierter Fasern
beurteilt. Diese Trefferquote  muss in Relation zur Zufallsquote  , der Trefferquote,
die bei rein zufälliger Zuordnung der Fasern zu den Gruppen erhalten wird, beurteilt
werden. Die Zufallsquote  ist abhängig vom Verhältnis der Größen der analysierten
Gruppen. Wie in Abb. 3-20 schematisch dargestellt, entspricht die Wahrscheinlichkeit
für die Zuordnung zu einer Fasersorte dem Anteil dieser Fasersorte an der Gesamtzahl
der Fasern. Für ein 80 : 20 Gemisch aus Merino- und Kaschmirfasern beträgt die
Zufallswahrscheinlichkeit für Merino 0,8 und die für Kaschmir 0,2 . Von 80
Merinofasern werden also 64 Fasern (80 %) zufallsbedingt korrekt klassifiziert und 16
Fasern (20 %) zufallsbedingt falsch als Kaschmir. Entsprechend werden von 20
Kaschmirfasern lediglich 4 (20 %) zufallsbedingt korrekt klassifiziert und 16 Fasern
(80 %) zufallsbedingt falsch als Merino. Die Zufallsquote  ist der Anteil zufällig
richtig klassifizierter Fasern. Sie beträgt hier 68% (64 + 4 von 100).
Merino 80
20Kaschmir
Anzahl
Fasern
 64
 16
 16
 4
× 0,8
× 0,2
Zufallszuordnung
× 0,8
× 0,2
Merino
Kaschmir
Kaschmir
Merino
korrekt
falsch
korrekt
falsch
64 + 4= 68 von 100 zufällig korrekt zugeordnet
Abb. 3-20: Die zufällige Klassifizierung der Fasern einer aus zwei Gruppen bestehenden
Mischung. Die Wahrscheinlichkeit für die Zuordnung zu einer Fasersorte
entspricht dem Anteil dieser Fasersorte an der Gesamtzahl der Fasern.
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Für eine Mischung aus zwei Gruppen, die in Anteilen von  und (1 − ) vorliegen,
berechnet sich hiernach die Zufallsquote  wie folgt:
 = 2  12 (20)
Die Differenz zwischen Trefferquote und Zufallsquote ist nur ein unbefriedigendes
Maß, die Güte der Diskriminanzfunktion zu beurteilen. Eine Differenz von 30 % ist für
eine Zufallsquote von 68 % höher zu bewerten als für einer Zufallsquote von 50 %. Die
maximal mögliche Differenz zwischen Trefferquote und Zufallsquote beträgt 100 −  ,
was dem Erreichen einer Trefferquote von 100 % entspricht. Der von dieser maximalen
Differenz erreichte Anteil wird als Güte  definiert. 
 =
  
1  
(21)
mit:
 = Trefferquote
 = Zufallsquote
Die Beträge der standardisierten Diskriminanzkoeffizienten  bilden die Basis zur
Beurteilung der einzelnen Variablen im Rahmen der Diskriminanzfunktion [56]. Ihre
Summe ist nicht normiert, was den Vergleich zwischen verschiedenen Analysen
erschwert. Um die Vergleichbarkeit zu erleichtern werden die normierten absoluten
standardisierten Diskriminanzkoeffizienten (NASD) β  definiert:
  =
 
*

1

 
*
(22)
In Tab. 3-5 sind exemplarisch für zwei Analysen die Werte von  und β  für die zur
Diskriminierung verwendeten Variablen, die Parameter zur Anpassung der R-Verteilung
an die Amplitudenspektren, aufgezeigt. Der Unterschied in der Bedeutung der Variablen
für die Analyse lässt sich nicht unmittelbar anhand der standadisierten Diskriminanz-
koeffizienten  ablesen, weder deren Summe noch deren Betragssumme ist normiert.
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Anhand der NASD ist dies jedoch ohne weiteres möglich. Gleich hohe Werte für eine
zur Diskriminierung verwendete Variable in verschiedenen Analysen zeigt eine gleich
große Bedeutung dieser Variable im Rahmen der Diskriminanzfunktionen an.
Tab. 3-5: Die Werte der standadisierten Diskriminanzkoeffizienten  und
der normierten absoluten standardisierten Diskriminanz-
koeffizienten (NASD) β  für zwei Diskriminanzanalysen anhand
der Parameter zur Anpassung der R-Verteilung an die
Amplitudenspektren HÖHE, LAGE, BREITE und FORM.
HÖHE LAGE BREITE FORM Summe
Analyse 1 0.52 0.92 -0.03 -0.14 1.27 1.61
Analyse 2 -0.92 -0.53 0.41 0.33 -0.71 2.19
HÖHE LAGE BREITE FORM Summe
Analyse 1 0.32 0.57 0.02 0.09 1 1
Analyse 2 0.42 0.24 0.19 0.15 1 1
Standardisierte Diskriminanzkoeffizienten 


Betragssumme
Normierte absolute standardisierte Diskriminanzkoeffizienten (NASD) β

Betragssumme
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Im Folgenden soll untersucht werden, in welchem Maße sich die Analyseergebnisse für
verschiedene Methoden der Profilgewinnung unterscheiden. Die Weißlichtprofilometrie
stellt als hochauflösendes, direktes Verfahren die Referenzmethode dar. Während hier
das Schuppenprofil direkt vertikal an der Faser vermessen wird, wird das Profil bei den
anderen Methoden über die Zwischenstufe einer Faseraufnahme erhalten. Das Profil
stellt hier die Kante dar, welche die Faserbegrenzung vor dem Hintergrund bildet und
kann durch entsprechende Bildverarbeitungssoftware abgetastet werden. Die unter-
suchten, bildgebenden Verfahren sind die hochauflösende Rasterelektronenmikroskopie
(REM) und die Lichtmikroskopie mit einer weit geringeren Auflösung.
Ein direkter Vergleich zwischen den Methoden ist durch die Analyse ausreichend
großer Stichproben aus demselben Fasermaterial möglich oder aber durch die Analyse
einer weit geringeren Anzahl exakt derselben Fasern, was den experimentellen und
apparativen Aufwand dafür erheblich reduziert. Es werden von jeder Fasersorte fünf
Fasern an fünf verschiedenen Stellen mit allen drei Methoden vermessen, so dass für
jede Methode jeweils 25 Profile pro Fasersorte vorliegen. Da für die REM-Aufnahmen
eine Bedampfung der Fasern mit Gold notwendig ist, erfolgt dies erst im Anschluß an
die Aufnahme der lichtmikroskopischen Bilder und der profilometrischen Vermessung.
Die Verwendung von nur fünf Fasern je Fasersorte birgt die Gefahr einer Verzerrung
der Ergebnisse durch nicht repräsentative Faserauswahl. So könnten aus Merinowolle
einer mittleren Feinheit von 17 µm zufällig fünf Fasern mit überdurchschnittlich großem
Faserdurchmesser gewählt werden. Die Auswahl würde dann eher Merinowolle mit
einer Feinheit von 21 oder 24 µm repräsentieren, obwohl sie als Stichprobe aus der
feineren Wolle gilt. Zur Kontrolle, ob die Faserauswahl bezüglich der mittleren
Faserfeinheit des Probenmaterials repräsentativ ist, wird der mittlere Faserdurchmesser
der Stichproben anhand der lichtmikroskopischen Aufnahmen bestimmt und mit dem
entsprechenden Wert der Grundgesamtheit verglichen. Dieser wird durch OFDA-
Messung (Optical Fibre Diameter Analyser) gewonnen [63]. Tab. 3-6 zeigt eine
Übersicht über die verwendeten Proben und Profilsätze sowie deren mittlere Faserdicke.
Für Merinowollen vier verschiedener Feinheiten und für Mohair liegt jeweils ein
Profilsatz pro Aufnahmetechnik vor, der jeweils aus einer bezüglich der mittleren
Faserfeinheit repräsentativen Stichprobe stammt. Für die Kaschmirsorten liegt jeweils
auch ein zweiter Profilsatz von Fasern mit überdurchschnittlich großer Dicke vor. 
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Tab. 3-6: Die verwendeten Tierhaarproben und die daraus gewonnenen Profilsätze.
Den Profilsätzen für verschiedene Aufnahmetechniken liegen weitgehend
dieselben Fasern zugrunde. Die aus den lichtmikroskopischen Aufnahmen
ermittelte, mittlere Faserdicke eines Profilsatzes wird mit den Ergebnissen
einer OFDA-Messung der Probe verglichen.
OFDA Mikroskop REM Mikroskop
16,6 16,0 P17 R17 M17
20,1 18,5 P20 R20 M20
23,6 25,4 P24 R24 M24
31,4 33,3 P31 R31 M31
Chinakaschmir (dünn) 13,9 15,0
15,8 15,8
Irankaschmir (dünn) 18,1 19,8
Chinakaschmir (dick) 13,9 19,2
15,8 20,0
Irankaschmir (dick) 18,1 24,1 Mir
Mohair 30,4 30,5 Roh
Mittlere Faserdicke [µm] Bezeichnung der Profilsätze
Profilometer
Merino, 17 µm
Merino, 20 µm
Merino, 24 µm
Merino, 31 µm
PdCH RdCH MdCH
Mongolkaschmir (dünn) PdMO RdMO MdMO
PdIR RdIR MdIR
Pch Rch Mch
Mongolkaschmir (dick) Pmo Rmo Mmo
Pir Rir
Poh Moh
In zwei Fällen werden die Profile nicht an exakt denselben fünf Fasern gewonnen
(Ablösung der Fasern vom Probenträger). Bei den rasterelektronenmikroskopischen
Aufnahmen von Mohair und bei den lichtmikroskopischen Aufnahmen der dünnen
Kaschmirfasern unterscheidet sich eine der vermessenen Fasern von den mit den jeweils
anderen Methoden untersuchten.
Für die Profile aller Profilsätze aus Tab. 3-6 werden die Parameter HÖHE, LAGE,
BREITE und FORM aus den Amplitudenspektren der Rauigkeitsprofile ermittelt. Sie
dienen als Variable für die diskriminanzanalytische Untersuchung von Mischungen
variierender Zusammensetzung. In Anlehnung an die in der Praxis wichtige Unter-
suchung von Kaschmir auf Beimischungen von Wolle werden zunächst Gemische dieser
beiden Fasersorten mit einem Überschuss an Kaschmir untersucht. Da sich die
Kaschmirsorten unterschiedlicher Herkunft kaum unterscheiden, werden hierbei die
Merinowollen unterschiedlicher mittlerer Faserdicke jeweils in Kombination mit einem
Gemisch der Kaschmirsorten analysiert. Es wird zwischen den Kaschmirsätzen dickeren
und dünneren mittleren Durchmessers unterschieden. Für Mischungen mit einem
Überschuss an Wolle, etwa für Wollgewebe mit einem Kaschmiranteil, sind sehr grobe
71
3  Ergebnisse und Diskussion
Wollen in der Praxis nicht relevant. Bei der Analyse derartiger Mischungen werden die
Kaschmirsorten daher in Kombination mit einem Gemisch der dünneren Merinoproben
untersucht. Die Untersuchungen von Gemischen mit Mohairanteil erfolgen ebenfalls
mit Mischungen der jeweils anderen Komponente.
Die Analysen für die verschiedenen Methoden Profile zu erhalten sind jeweils in fünf
Serien eingeteilt. Die Resultate sind in den Tabellen 3-7 bis 3-9 aufgeführt.:
Serie A1: dünnes Kaschmir (_dCH, _dMO und _dIR) in Kombination mit Merino-
wolle variierender Faserfeinheit
Serie A2: dickes Kaschmir (_ch, _mo, _ir) in Kombination mit Merinowolle
variierender Faserfeinheit
Serie B1: feinere Merinowollen (_17, _20 und _24) mit den dünnen Kaschmir-
proben variierender Herkunft (_dCH, _dMO oder _dIR)
Serie B2: feinere Merinowollen (_17, _20 und _24) mit den dicken Kaschmirproben
variierender Herkunft (_ch, _mo, oder _ir)
Serie C: Mohair (_oh) in Kombination mit den Merinowollen (_17, _20, _24 und
_31), dünnen Kaschmirfaser (_dCH, _dMO und _dIR) und dicken
Kaschmirfaser (_ch, _mo, und _ir)
Der Vergleich der Ergebnisse für Weißlichtprofilometrie, Rasterelektronenmikroskopie
und Lichtmikroskopie zeigt, dass keine der Methoden systematisch höhere
Trefferquoten erzielt. Die mittleren Trefferquoten der Serien haben für alle
Aufnahmetechniken einen höheren Wert für Serie A1 und B1 (durchschnittlich 92,9 %,
bzw. 90,2 %) als für die Serien A2 und B2 (durchschnittlich 87,7 %, bzw. 86,0 %). Die
Diskriminierung von Wolle / Kaschmir-Gemischen ist also für die dickeren
Kaschmirfasern im Vergleich zu den dünneren Kaschmirfasern mit typischer mittlerer
Feinheit erschwert. 
Die Bedeutung der Variablen für die Diskriminierung läßt sich an den normierten
absoluten standardisierten Diskriminanzkoeffizienten (NASD, Gleichung 22) ablesen.
Für die Diskriminierung zwischen Merinowolle und Kaschmir (Serien A1, A2, B1 und
B2) sind LAGE und HÖHE von deutlich größerer Bedeutung als BREITE und FORM.
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Insbesondere die Profilometrie (Tab. 3-7) und Lichtmikroskopie (Tab. 3-9) liefern hier
ein homogenes Bild. Für die Rasterelektronenmikroskopie (Tab. 3-8) ist dieser Trend
nicht so deutlich ausgeprägt. Für die Serien B1 und B2 übersteigen hier die NASD für
den Parameter FORM sogar die für HÖHE. 
Serie C beinhaltet die Analysen von Gemischen mit Mohairanteil. Die Mischung mit
Merinowolle läßt sich mit Trefferquoten bis zu 99,2 % (Profilometer) besser
diskriminieren als die Mischungen mit Kaschmir (92,0 % und 95 %, Profilometer). Die
erzielten Trefferquoten fallen hierbei für die REM-Methode etwa um 10 % geringer aus
als für die andern Methoden. Die Bedeutung der Variablen variiert stark zwischen den
Aufnahmemethoden. Es kann für keine der Mischungen ein deutlicher Trend angegeben
werden.
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Tab. 3-7: Ergebnisse der Diskriminanzanalyse von profilometrisch erhaltenen Profilen.
Trefferquote und Güte dienen als Maß für die Trennkraft der Diskriminanz-
funktion und die NASD (Normierte Absolute Standardisierte Diskriminanz-
koeffizienten) für die diskriminatorische Bedeutung der Variablen.
Profile in Analyse Quoten [%] NASD
P1
7
P2
0
P2
4
P3
1
Pd
CH
Pd
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h
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M
× × × × 62,5 92,0 29,5 78,7 0,14 0,47 0,15 0,23
× × × × 62,5 92,0 29,5 78,7 0,43 0,46 0,08 0,03
× × × × 62,5 90,0 27,5 73,3 0,32 0,57 0,02 0,09
× × × × 62,5 92,0 29,5 78,7 0,42 0,24 0,19 0,15
Serie A1 Mittelwerte:        
× × × × × × × 51,0 88,6 37,6 76,7 0,33 0,40 0,15 0,12
× × × × 62,5 91,0 28,5 76,0 0,20 0,44 0,20 0,15
× × × × 62,5 91,0 28,5 76,0 0,34 0,30 0,12 0,24
× × × × 62,5 89,0 26,5 70,7 0,23 0,33 0,19 0,24
× × × × 62,5 91,0 28,5 76,0 0,56 0,27 0,12 0,05
Serie A2 Mittelwerte:        
× × × × × × × 51,0 82,9 31,8 65,0 0,44 0,43 0,09 0,04
× × × × 62,5 89,0 26,5 70,7 0,24 0,34 0,25 0,17
× × × × 62,5 91,0 28,5 76,0 0,32 0,47 0,14 0,07
× × × × 62,5 85,0 22,5 60,0 0,29 0,45 0,09 0,17
Serie B1 Mittelwerte:        
× × × × 62,5 80,0 17,5 46,7 0,40 0,46 0,02 0,12
× × × × 62,5 81,0 18,5 49,3 0,37 0,53 0,00 0,09
× × × × 62,5 86,0 23,5 62,7 0,33 0,33 0,21 0,12
Serie B2 Mittelwerte:        
× × × × × 68,0 99,2 31,2 97,5 0,42 0,39 0,19 0,00
× × × × 62,5 92,0 29,5 78,7 0,43 0,24 0,24 0,10
× × × × 62,5 95,0 32,5 86,7 0,40 0,32 0,22 0,06
Serie C Mittelwerte:        
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Tab. 3-8: Ergebnisse der Diskriminanzanalyse von aus REM-Aufnahmen erhaltenen
Profilen. Trefferquote und Güte dienen als Maß für die Trennkraft der Diskri-
minanzfunktion und die NASD (Normierte Absolute Standardisierte Dis-
kriminanzkoeffizienten) für die diskriminatorische Bedeutung der Variablen.
Profile in Analyse Quoten [%] NASD
R
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× × × × 65,8 95,8 30,0 87,8 0,21 0,56 0,06 0,17
× × × × 62,5 91,0 28,5 76,0 0,11 0,32 0,23 0,34
× × × × 63,3 88,9 25,6 69,8 0,28 0,29 0,22 0,21
× × × × 62,5 93,0 30,5 81,3 0,40 0,19 0,29 0,12
Serie A1 Mittelwerte:        
× × × × × × × 50,7 88,2 37,5 76,1 0,23 0,31 0,21 0,26
× × × × 65,8 86,5 20,6 60,4 0,20 0,50 0,09 0,21
× × × × 62,5 81,0 18,5 49,3 0,11 0,40 0,16 0,34
× × × × 63,3 80,8 17,5 47,8 0,44 0,44 0,06 0,07
× × × × 62,5 88,0 25,5 68,0 0,53 0,20 0,10 0,16
Serie A2 Mittelwerte:        
× × × × × × × 50,7 81,8 31,1 63,0 0,31 0,40 0,12 0,18
× × × × 61,2 92,6 31,4 81,0 0,23 0,41 0,10 0,26
× × × × 61,2 91,6 30,4 78,3 0,15 0,31 0,21 0,32
× × × × 61,2 87,4 26,1 67,4 0,18 0,34 0,17 0,31
Serie B1 Mittelwerte:        
× × × × 61,2 83,2 21,9 56,6 0,13 0,51 0,06 0,30
× × × × 61,2 90,5 29,3 75,6 0,22 0,38 0,13 0,27
× × × × 61,2 90,5 29,3 75,6 0,29 0,47 0,02 0,22
Serie B2 Mittelwerte:        
× × × × × 67,0 91,7 24,7 74,7 0,17 0,25 0,30 0,28
× × × × 62,5 81,0 18,5 49,3 0,08 0,22 0,00 0,69
× × × × 62,5 79,0 16,5 44,0 0,09 0,23 0,64 0,04
Serie C Mittelwerte:        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Tab. 3-9: Ergebnisse der Diskriminanzanalyse von lichtmikroskopisch erhaltenen
Profilen. Trefferquote und Güte dienen als Maß für die Trennkraft der Dis-
kriminanzfunktion und die NASD (Normierte Absolute Standardisierte Dis-
kriminanzkoeffizienten) für die diskriminatorische Bedeutung der Variablen.
Profile in Analyse Quoten [%] NASD
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× × × × 62,5 94,0 31,5 84,0 0,31 0,47 0,13 0,09
× × × × 62,5 96,0 33,5 89,3 0,28 0,37 0,19 0,16
× × × × 62,5 96,0 33,5 89,3 0,36 0,52 0,10 0,02
× × × × 63,3 93,9 30,7 83,5 0,42 0,31 0,24 0,03
Serie A1 Mittelwerte:        
× × × × × × × 51,0 89,1 38,1 77,7 0,38 0,47 0,10 0,05
× × × × 62,5 87,0 24,5 65,3 0,35 0,59 0,02 0,04
× × × × 62,5 88,0 25,5 68,0 0,37 0,45 0,13 0,05
× × × × 62,5 89,0 26,5 70,7 0,37 0,52 0,02 0,08
× × × × 63,3 89,9 26,6 72,5 0,41 0,22 0,30 0,06
Serie A2 Mittelwerte:        
× × × × × × × 51,0 82,2 31,2 63,7 0,40 0,48 0,11 0,02
× × × × 62,5 91,0 28,5 76,0 0,36 0,42 0,15 0,08
× × × × 62,5 94,0 31,5 84,0 0,37 0,52 0,08 0,04
× × × × 62,5 90,0 27,5 73,3 0,35 0,52 0,01 0,11
Serie B1 Mittelwerte:        
× × × × 62,5 85,0 22,5 60,0 0,27 0,40 0,12 0,21
× × × × 62,5 89,0 26,5 70,7 0,35 0,53 0,04 0,08
× × × × 62,5 89,0 26,5 70,7 0,41 0,52 0,03 0,04
Serie B2 Mittelwerte:        
× × × × × 67,8 98,4 30,6 95,0 0,25 0,44 0,25 0,06
× × × × 62,5 91,0 28,5 76,0 0,16 0,19 0,42 0,22
× × × × 62,5 89,0 26,5 70,7 0,09 0,17 0,46 0,28
Serie C Mittelwerte:        
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Die vorliegenden Untersuchungen dienen der Abschätzung, ob eine der verwendeten
Methoden zur Profilgewinnung den anderen deutlich überlegen oder unterlegen ist.
Speziell ist zu klären, ob die Weißlichtprofilometrie der bildanalytischen Methode
überlegen ist und ob die hochauflösende Rasterelektronenmikroskopie Vorteile vor der
Lichtmikroskopie hat. Die in Abb. 3-21 abgebildeten Histogramme fassen die Ergeb-
nisse für die Trefferquoten zusammen. Die Mittelwerte der Serien werden dort für die
verschiedenen Methoden verglichen. Bei Serie C ist zu beachten, dass hier die Mittel-
werte aus den Ergebnissen der Analyse unterschiedlicher Fasersorten gebildet sind. Die
Überlegenheit einer der Methoden kann nicht aus den Daten abgeleitet werden. Das
vermeintlich etwas schlechtere Abschneiden der Rasterelektronenmikroskopie im
Vergleich zur Lichtmikroskopie darf nicht überbewertet werden. Eine solche Tendenz
läßt sich nicht methodisch begründen, und es muß von zufälligen statistischen
Schwankungen als Ursache ausgegangen werden oder aber vom Einfluß der beiden,
nicht für alle Methoden identischen Fasern. Die Spannweite aller Trefferquoten beträgt
13,2 %, wobei sowohl der niedrigste, als auch der höchste Wert mit der
Weißlichtprofilometrie erhalten wird (B2: 82,3 %; C: 95,4 %).
Die Güte liefert im Wesentlichen das gleiche Bild, wobei hier die Unterschiede der
Mittelwerte ausgeprägter sind. Die extremsten Werte werden für die gleichen Serien wie
für die Trefferquote erhalten und betragen 52,9 % und 87,8 %.
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Abb. 3-21: Vergleich der Trefferquoten und Güten für die verschiedenen Methoden
Profile zu erhalten. Aufgetragen sind jeweils die Mittelwerte der
Analyseserien. Die Serien A und B sind Analysen von Kaschmir / Merino-
Mischungen, Serie C Analysen von Mohair mit Kaschmir und Merino.
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Die Ergebnisse aus dem Methodenvergleich zeigen, dass sich die aus lichtmikrosko-
pischen Aufnahmen erhaltenen Profile nicht schlechter zur Unterscheidung zwischen
verschiedenen Tierhaarsorten eignen, als profilometrisch erhaltene Profile oder Profile,
die aus REM-Aufnahmen gewonnen wurden. Die Ergebnisse aus der Diskriminanz-
analyse einer größeren Anzahl lichtmikroskopisch erhaltener Profile verschiedener
Merino- und Kaschmirsorten sollen nun einer detaillierteren Betrachtung unterzogen
werden. Für die Merinowollen verschiedener mittlerer Feinheit und die Kaschmirsorten
unterschiedlicher Herkunft liegen jeweils 50 Profile vor, die alle von unterschiedlichen
Fasern stammen.
In Tab. 3-10 ist eine Übersicht über die durchgeführten Analysen und deren Ergebnisse
dargestellt. In Serie A werden die Merinowollen unterschiedlicher Durchmesser separat
mit sämtlichen Kaschmirfasern analysiert. Für die erreichten Trefferquoten ist kein
Trend bezüglich der mittleren Merinofaserdicken festzustellen. Die Bedeutung der
Parameter für die Diskriminierung kann anhand der normierten absoluten standardi-
sierten Diskriminanzkoeffizienten (NASD) beurteilt werden. Für die dünnen Wollen
sind lediglich die Parameter HÖHE und LAGE von Bedeutung. Nur für die Merino-
wolle mit einem mittleren Faserdurchmesser von 31 µm sind BREITE und FORM von
gleicher Bedeutung wie HÖHE und LAGE. In Serie B werden entsprechend die
verschiedenen Kaschmirsorten separat mit den feineren Merinowollen untersucht. Die
31 µm-Wolle wird hier ausgeschlossen, da nur Mischungen von feiner Wolle mit
Kaschmir von praktischer Relevanz sind. Die Trefferquoten entsprechen denen aus
Serie A und die Parameter BREITE und FORM haben ebenfalls kaum Bedeutung für die
Diskriminierung. 
Die Differenzierung zwischen Wollen unterschiedlicher Feinheit (Serie D) gelingt
erwartungsgemäß schlechter als zwischen Wolle und Kaschmir. Es ist jedoch ein
deutlicher Trend zu beobachten. Die Trefferquote steigt mit zunehmender Differenz der
mittleren Faserdicke. Für die Analyse von 17 µm-Wolle mit 20, 24 und 31 µm-Wolle
steigt die Trefferquote von 63,0 über 69,0 bis 78,8 % und für die Analyse von
31 µm-Wolle mit 24, 20 und 17 µm-Wolle steigt sie von 67,7 über 74,7 bis 78,8 %. 
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Tab. 3-10: Ergebnisse der Diskriminanzanalyse lichtmikroskopisch erhaltener Profile.
Für die Merinowollen verschiedener mittlerer Feinheit und die Kaschmir-
sorten unterschiedlicher Herkunft liegen jeweils 50 Profile vor.
Profile in Analyse Quoten [%] NASD
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× × × × 62,5 89,5 27,0 72,0 0,40 0,56 0,03 0,00
× × × × 62,5 91,0 28,5 76,0 0,48 0,49 0,02 0,02
× × × × 62,5 87,5 25,0 66,7 0,50 0,38 0,09 0,03
× × × × 62,9 91,5 28,6 77,0 0,33 0,19 0,29 0,19
Serie A Mittelwerte:        
× × × × × × × 51,0 87,7 36,7 74,9 0,38 0,38 0,14 0,10
× × × × 62,5 90,0 27,5 73,3 0,43 0,48 0,07 0,02
× × × × 62,5 87,5 25,0 66,7 0,46 0,49 0,05 0,00
× × × × 62,5 91,5 29,0 77,3 0,45 0,43 0,06 0,06
Serie B Mittelwerte:        
× × × × × × 50,0 86,3 36,3 72,7 0,48 0,50 0,00 0,02
× × 50,0 63,0 13,0 26,0 0,46 0,16 0,29 0,09
× × 50,0 69,0 19,0 38,0 0,43 0,17 0,27 0,13
× × 50,0 78,8 28,8 57,6 0,33 0,10 0,45 0,12
× × 50,0 60,0 10,0 20,0 0,06 0,59 0,17 0,18
× × 50,0 74,7 24,7 49,5 0,12 0,25 0,45 0,18
× × 50,0 67,7 17,7 35,4 0,16 0,09 0,45 0,30
Serie D Mittelwerte:        
× × 50,0 49,0 -1,0 -2,0 0,05 0,56 0,13 0,26
× × 50,0 58,0 8,0 16,0 0,39 0,09 0,22 0,29
× × 50,0 59,0 9,0 18,0 0,53 0,00 0,28 0,19
Serie E Mittelwerte:        
Die relative Bedeutung der Parameter in Serie D unterscheidet sich in den einzelnen
Analysen stark. Der Parameter FORM hat im Mittel etwas weniger Bedeutung, während
die BREITE die größte Bedeutung hat. Diese größere Bedeutung ist auf die dominie-
rende Rolle in den Analysen zurückzuführen, an denen 31 µm-Wolle beteiligt ist. Die
Differenzierung zwischen Kaschmir verschiedener Herkunft gelingt nicht (Serie E). Bei
der Mischung aus China- und Mongolkaschmir wird die Zufallsquote nicht über-
schritten und bei Mischungen mit Irankaschmir nur um weniger als 10 %.
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Tab. 3-11: Univariate Betrachtung der zur Diskriminierung verwendeten Größen.
Angegeben sind die Mittelwerte und Standardabweichungen für die
Merinowollen verschiedener mittlerer Feinheit und die Kaschmirsorten
unterschiedlicher Herkunft, sowie die entsprechenden Werte für sämtliche
Merino- und Kaschmirfasern.
HÖHE LAGE BREITE FORM
µ σ µ σ µ σ µ σ
M17_50 0,47 0,11 -2,60 0,15 0,61 0,14 0,98 0,05
M20_50 0,53 0,12 -2,60 0,14 0,59 0,15 0,98 0,04
M24_50 0,53 0,09 -2,65 0,11 0,58 0,14 0,99 0,04
M31_50 0,57 0,15 -2,68 0,14 0,54 0,17 0,98 0,04
      * 
Mch_50 0,41 0,07 -2,81 0,11 0,66 0,14 0,98 0,04
Mmo_50 0,41 0,07 -2,79 0,09 0,64 0,17 0,99 0,04
Mir_50 0,38 0,07 -2,77 0,13 0,59 0,13 1,00 0,02
	+,    *    ** 
-.
Die geringe Bedeutung von BREITE und FORM für die Diskriminierung der Merino-
und Kaschmirfasern wird plausibel bei univariater Betrachtung der Parameter. Tab. 3-11
zeigt deren Mittelwerte und Standardabweichungen für die verschiedenen Gruppen. Je
mehr sich die Mittelwerte für die untersuchten Gruppen unterscheiden, um so größer ist
die zu erwartende diskriminierende Bedeutung. Für HÖHE und LAGE liegen die
Mittelwerte der Merino- und Kaschmirfasern jeweils mindestens eine Standardab-
weichung auseinander, für BREITE und FORM liegen sie deutlich innerhalb dieses
Bereiches. 
Die Histogramme in Abb. 3-22 geben die Verteilungen der Werte wieder. Für eine
erfolgversprechende Verwendung in der Diskriminanzanalyse sollten die Werte der zu
diskriminierenden Gruppen möglichst normalverteilt um ungleiche Mittelwerte streuen.
Für die Parameter HÖHE, LAGE und BREITE trifft dies zu, für den Parameter FORM
ist dies eindeutig nicht der Fall. Die Werte sowohl für Merinowolle als auch für
Kaschmir häufen sich im Bereich von 1,00 bis 1,02 , mit stark abnehmender Häufigkeit
für geringere Werte.
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Abb. 3-22: Verteilung der zur Diskriminierung verwendeten Größen. Insgesamt werden
199 Merino- und 150 Kaschmirfaser untersucht.
Wegen der geringen Bedeutung von BREITE und FORM werden die Analysen auch
unter Ausschluss eines oder beider Parameter durchgeführt. Die Ergebnisse für die
hierbei möglichen Variablenkombinationen sind in Tab. 3-12 aufgeführt. Analysiert
werden jeweils zum Einen sämtliche Fasern und zum Andern sämtliche Fasern bis auf
die 31 µm-Wolle. Der Ausschluss der Parameter zeigt keinen negativen Einfluss auf die
Analyseergebnisse, lediglich die Trefferquote bei Beteiligung von grober Wolle sinkt
um ein Prozent.
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Tab. 3-12: Ergebnisse der Diskriminanzanalyse unter Ein- und Ausschluss der
Parameter BREITE und FORM, sowie unter Verwendung der Fläche unter
dem Amplitudenspektrum  und der aus dem Maximum im geglätteten
Amplitudenspektrum gewonnenen mittleren Schuppenlänge  als
diskriminierende Größen.
Profile in Analyse Quoten [%] NASD NASD
M
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( )
× × × × × × × 51,0 87,7 36,7 74,9 0,38 0,38 0,14 0,10
× × × × × × 50,0 86,3 36,3 72,7 0,48 0,50 0,00 0,02
× × × × × × × 51,0 86,5 35,5 72,5 0,48 0,45 0,08 —
× × × × × × 50,0 86,3 36,3 72,7 0,48 0,50 0,02 —
× × × × × × × 51,0 86,5 35,5 72,5 0,49 0,48 — 0,02
× × × × × × 50,0 86,3 36,3 72,7 0,48 0,50 — 0,02
× × × × × × × 51,0 86,0 35,0 71,4 0,50 0,50 — —
× × × × × × 50,0 86,3 36,3 72,7 0,48 0,52 — —
× × × × × × × 51,0 88,3 37,3 76,0 0,57 0,43
× × × × × × 50,0 88,3 38,3 76,7 0,54 0,46
Die fehlende Bedeutung des Parameters BREITE läßt Rückschlüsse auf die zugrunde
liegenden Profilsätze zu. Die Parameter der Anpassung einer Verteilungsfunktion an das
Amplitudenspektrum eines Schuppenprofils enthalten neben Informationen über die
Mittelwerte der Schuppenlänge und Schuppenkantenhöhe auch Informationen über die
Streuung dieser Größen. Eine große Streuung der sichtbaren Schuppenlängen bewirkt
ein »breiteres« Spektrum, was sich insbesondere im Parameter BREITE widerspiegelt.
Die hier analysierten Fasersorten unterscheiden sich offensichtlich nicht ausreichend in
dieser Streuung bzw. im Parameter BREITE, als dass dieser für die Diskriminierung
relevant sein könnte. Wenn die Streuung der sichtbaren Schuppenlänge nicht zur
Diskriminierung der Fasern beiträgt, können auch mit weniger Aufwand zu ermittelnde
Größen verwendet werden. Wie in den Untersuchungen zu Sägezahnprofilen gezeigt
(Kapitel 3.1), werden die mittlere Schuppenkantenhöhe bzw. Schuppenlänge auch durch
die Fläche unter dem Amplitudenspektrum  bzw. durch die aus dem Maximum im
geglätteten Amplitudenspektrum ermittelte Schuppenlänge  beschrieben. Die
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Berechnung dieser Größen erfordert keine Kurvenanpassung an das Amplituden-
spektrum und somit erheblich weniger Rechenaufwand. Tab. 3-12 zeigt, dass bei deren
Verwendung zur Diskriminierung der Fasern sogar etwa 2 % höhere Trefferquoten
erhalten werden als bei der Diskriminierung durch die Anpassungsparameter.
 0-	.%
!	
In Kapitel 3.1.3 werden Sägezahnprofile mit statistisch verteilten Zahnlängen und
Zahnhöhen als Model für Schuppenprofile eingeführt. Es werden Sägezahnprofile mit
mittleren Zahnlängen und -höhen erzeugt, die für die sichtbaren Schuppenlängen und
Schuppenkantenhöhen von Kaschmir (P1) und Merinowolle (P2) typisch sind. Zu
diesen Mittelwertvorgaben werden Sätze von je 30 Profilen mit variierender Zwischen-
profilstreuung und Innerprofilstreuung erzeugt. Die Ergebnisse hierzu sind in Tab. 3-3,
Seite 51 aufgeführt. Anhand der Bezeichnung der Profilsätze können die verwendeten
Vorgaben abgelesen werden. Die Ziffer gibt das Paar der Ausgangswerte für die
Zahnlänge und Zahnhöhe an:
P1 Zahnlänge = 17 µm, Zahnhöhe = 0,4 µm
P2 Zahnlänge = 12 µm, Zahnhöhe = 0,8 µm
Die beiden darauf folgenden Kleinbuchstaben kodieren die Vorgabe für die relative
Zwischenprofilstreuung (1. Kleinbuchstabe) und Innerprofilstreuung (2. Kleinbuch-
stabe). Ein Unterstrich »_« steht als Platzhalter für alle Möglichkeiten:
a 10 %
b 15 %
c 20 %
_ Platzhalter für a, b und c
Die Analyse der Sägezahnprofile erlaubt es, insbesondere den Einfluss der Zwischen-
profilstreuung und Innerprofilstreuung auf die Diskriminierung der Fasern zu unter-
suchen. Tab. 3-13 zeigt die Ergebnisse der Analysen. Als Variable zur Diskriminierung
werden sowohl die Anpassungsparameter HÖHE, LAGE, BREITE und FORM, als auch
die Fläche unter dem Amplitudenspektrum  und die aus dem Maximum im geglätteten
Amplitudenspektrum ermittelten mittleren Schuppenlänge  verwendet. 
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Tab. 3-13: Diskriminanzanalyse von Sägezahnprofilen mit statistisch verteilten
Zahnlängen und Zahnhöhen. Als Variable zur Diskriminierung werden die
Anpassungsparameter HÖHE, LAGE, BREITE und FORM (oberer Teil) und
die Fläche unter dem Amplitudenspektrum  sowie die aus dem Maximum
im geglätteten Amplitudenspektrum ermittelte mittlere Schuppenlänge 
verwendet (unterer Teil). Zur Bezeichnung der Profilsätze siehe Text.
Profile in Analyse Quoten [%] NASD NASD
P1
a_
P1
b_
P1
c_
P1
_a
P1
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× × 50,0 98,3 48,3 96,7 0,37 0,29 0,21 0,13
× × 50,0 95,0 45,0 90,0 0,54 0,29 0,14 0,03
× × 50,0 94,4 44,4 88,9 0,42 0,23 0,19 0,16
× × 50,0 63,3 13,3 26,7 0,11 0,27 0,59 0,04
× × 50,0 78,3 28,3 56,7 0,17 0,10 0,48 0,25
× × 50,0 96,7 46,7 93,3 0,72 0,28
× × 50,0 94,4 44,4 88,9 0,78 0,22
× × 50,0 93,3 43,3 86,7 0,82 0,18
× × 50,0 51,7 1,7 3,3 0,43 0,57
× × 50,0 55,6 5,6 11,1 0,51 0,49
Eine steigende Zwischenprofilstreuung führt in beiden Fällen erwartungsgemäß zu
geringeren Trefferquoten (P1a_ / P2a_ > P1b_ / P2b_ > P1c_ / P2c_), wobei die erzielten
Trefferquoten für die Anpassungsparameter geringfügig größer ausfallen. Die
Bedeutung von BREITE und FORM für die Diskriminierung ist geringer als für HÖHE
und LAGE, mit einer mittleren Größe von 0,18 und 0,11 jedoch nicht vernachlässigbar
klein. Die Fläche  ist mit einem NASD von im Mittel 0,77 von größerer Bedeutung als
die Länge  mit 0,23.
Der Einfluss der Innerprofilstreuung wird an den Profilen des Typs P1 und P2 separat
untersucht. Die zu diskriminierenden Profile unterscheiden sich ausschließlich in der
Innerprofilstreung, bei gleicher Mittelwertvorgabe und unter Einbeziehung sämtlicher
Zwischenprofilstreuungen (P1_a / P1_c und P2_a / P2_c). Mit Trefferquoten nur
geringfügig über der Zufallsquote versagt die Diskriminierung anhand der Fläche  und
der mittleren Schuppenlänge . Für die Diskriminierung anhand der Anpassungs-
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parameter werden beachtliche Trefferquoten von 63,3 und 78,3 % erhalten. Die Größe
der Innerprofilstreuung wirkt sich vor allem auf die »Breite« des Spektrums aus, und
der Parameter BREITE hat eine dominierende Bedeutung für die Diskriminierung der
Profile.
 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Bei der linearen Diskriminanzanalyse unter Verwendung von Fischerschen Klassifizie-
rungsfunktionen wird für jede zu diskriminierende Gruppe eine Konstante sowie ein
Faktor für jede Merkmalsvariable ermittelt. Die Produkte aus den Faktoren mit den
Werten der jeweiligen Merkmalsvariablen sowie die Konstante werden addiert und
ergeben für jede Gruppe einen Funktionswert ´. Ungleiche Gruppengrößen haben
unterschiedliche Wahrscheinlichkeiten für die Gruppenzugehörigkeit eines zu klassifi-
zierenden Elementes zur Folge. Diese -Wahrscheinlichkeiten  entsprechen
dem Anteil der jeweiligen Gruppenelemente an der Gesamtzahl der Probenelemente. Sie
werden durch einen weiteren additiven Term in der Klassifizierungsfunktion ln()
berücksichtigt. Die Klassifizierungsfunktionen liefern, auf Basis der Merkmalswerte des
zu klassifizierenden Elements, für jede Gruppe  einen Funktionswert . Das Element
ist der Gruppe zuzuordnen, für den der Funktionswert  maximal ist [56]. Die mit
Gleichung (12) identische Gleichung (23) stellt die Berechnung der Funktionswerte 
für die Fischerschen Klassifizierungsfunktionen dar.
  = ln    	 
1

	  !  (23)
mit:
  = -Wahrscheinlichkeit für Gruppe  
	 = konstantes Glied
	  = Koeffizient für Merkmalsvariable  
!  = Merkmalsvariable 
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Die Konstanten 	 und die Koeffizienten für die Merkmalsvariablen 	 der Gruppen 
werden an einem Trainingsdatensatz ermittelt. Jedes Element kann nun auf Basis der
Funktionswerte  einer der Gruppen zugeordnet werden. Die Beurteilung der Klassifi-
kationsregeln erfolgt empirisch anhand der erzielten Trefferquote, dem Anteil richtig
klassifizierter Elemente. Die bisher ermittelten Trefferquoten wurden alle anhand des
Trainingsdatensatzes ermittelt. Dies liefert optimistische Werte, da die Klassifikations-
funktionen optimal auf die klassifizierten Elemente abgestimmt sind. Ein realistischer
Wert wird erhalten, wenn die Trefferquote durch Klassifizierung eines Testdatensatzes,
d.h mit nicht zur Bestimmung der Klassifikationsregeln verwendeter Daten, ermittelt
wird. Die Kreuzvalidierung ist eine Methode, diese »wahre« Trefferquote zu
bestimmen. Der zu untersuchende Datensatz wird in 2 Teile geteilt, und 2-mal werden
Klassifikationsfunktionen ermittelt, wobei hierbei jeweils ein wechselnder Teil als
Testdatensatz dient und die anderen Teile als Trainingsdatensatz. Das Mittel der 2
bestimmten Trefferquoten kann als realistischer Wert betrachtet werden [56, 61].
Die Trefferquote ist ein Maß zur Beurteilung der Trennkraft der Klassifizierungs-
funktionen, ohne jedoch eine Aussage darüber zu machen, wie die zu trennenden
Gruppen im Einzelnen richtig klassifiziert werden. Eine Trefferquote von 80 % für ein
80 zu 20 Gemisch von Kaschmir und Merino wird erhalten, wenn sowohl 80 % der
Kaschmir- als auch der Merinofasern richtig erkannt werden. Dieselbe Trefferquote
ergibt sich jedoch auch, wenn sämtliche Fasern als Kaschmir und keine einzige als
Merino klassifiziert werden. Idealerweise ist die Streuung der Merkmalsvariablen in den
Gruppen gleich und die ermittelte Trefferquote für ein 1:1-Gemisch ist für beide
Gruppen gleichermaßen zutreffend. Ein realistisches Bild ergibt sich, wenn die Treffer-
quote für jede Gruppe separat ermittelt wird.
Für die Beurteilung der Analysergebnisse einer unbekannten Mischung ergibt sich ein
Problem daraus, dass nur bei korrekt gewählter -Wahrscheinlichkeit auch
korrekte Resultate erhalten werden: Die Trefferquote bei einer -Wahrscheinlich-
keit von 0,5 (Merinowolle und Kaschmir) sei 90 %. Für ein Gemisch (unbekannter
Zusammensetzung) aus 50 Merino- und 50 Kaschmirfasern wird durch Klassifizierung
mit den entsprechenden Klassifizierungsfunktionen ein korrekter Merinoanteil von 50 %
erhalten. Von den 50 als Merino klassifizierten Fasern sind jedoch nur 45 (90 %)
tatsächlich Merinofasern, die anderen 5 sind fälschlich als Merino klassifizierte
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Kaschmirfasern (10 % der Kaschmirfasern). Unter gleichen Voraussetzungen wird für
ein Gemisch (unbekannter Zusammensetzung) aus 80 Merino- und 20 Kaschmirfasern
kein richtiges Ergebnis erhalten. 90 % der 80 Merinofasern werden korrekt, und 10 %
der Kaschmirfasern werden fälschlicherweise als Merino klassifiziert, insgesamt also
72 + 2 = 74 Fasern. Der ermittelte Merinoanteil beträgt 74 % und ist geringer als der
tatsächliche Anteil von 80 %.
Es liegt hier ein Gemisch mit ungleichen Gruppengrößen vor. Diese können im
Rahmen der Klassifizierung durch unterschiedliche -Wahrscheinlichkeiten
berücksichtigt werden. Richtig gewählte, also den tatsächlichen Mischungsverhältnissen
entsprechende -Wahrscheinlichkeiten führen durch Begünstigung der Klassifi-
zierung der Überschusskomponente zu einem korrekt ermittelten Mischungsverhältnis.
Das tatsächliche Mischungsverhältnis ist aber gerade das Ziel der Analyse und somit
unbekannt.
Im Folgenden werden die in Kapitel 3.3.2 untersuchten, lichtmikroskopisch erhaltenen
Profile detailliert im Hinblick auf den Einfluss der -Wahrscheinlichkeit auf die
erzielten Trefferquoten analysiert. Die Ergebnisse hieraus, systematisch angewandt auf
»theoretische« Mischungen variierender Zusammensetzung, führen zu einer Methode,
die es erlaubt, reale Mischungen zweier Komponenten unabhängig von der Wahl der 
-Wahrscheinlichkeit korrekt zu bestimmen.
Der Einfluss der -Wahrscheinlichkeit auf die Trefferquote wird für die
verschiedenen Fasersorten separat ermittelt. Analysiert werden die feineren Merino-
fasern (M17_50, M20_50 und M24_50) sowie die drei Kaschmirsorten (Mch_50,
Mmo_50 und Mir_50). Für jede Fasersorte liegen 50 Profile vor. Die in Tab. 3-14
aufgeführten Werte sind die Mittelwerte aus einer fünffachen Kreuzvalidierung. Die
Trainingsdatensätze haben jeweils eine Größe von 240 Fasern und die Testdatensätze
für die einzelnen Fasersorten haben eine Größe von zehn Fasern. Die angegebenen
-Wahrscheinlichkeiten beziehen sich auf den Merinoanteil in der Mischung.
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Tab. 3-14: Durch fünffache Kreuzvalidierung ermittelte Trefferquoten verschiedener
Merino- und Kaschmirsorten bei variierender -Wahrscheinlichkeit.
Diskriminiert werden die lichtmikroskopisch erhaltenen Profile aus
Kapitel 3.3.2 anhand ihrer Anpassungsparameter. Verwendet werden die
feineren Merinofasern (M17_50, M20_50 und M24_50) sowie die drei
Kaschmirsorten (Mch_50, Mmo_50 und Mir_50). Für jede Fasersorte liegen
50 Profile vor.
0,10 0,25 0,50 0,75 0,90
M17_50 0,460 0,680 0,800 0,920 0,980
M20_50 0,700 0,800 0,900 0,960 1,000
M24_50 0,540 0,680 0,840 0,900 0,960
   * *
Mch_50 0,980 0,980 0,920 0,820 0,500
Mmo_50 0,980 0,920 0,840 0,720 0,600
Mir_50 0,980 0,920 0,880 0,820 0,580
* *   
a-priori Wahrscheinlichkeit für Merino 
mittlere Trefferquote für Merino /

mittlere Trefferquote für Kaschmir /

Für eine -Wahrscheinlichkeit von 0,5 werden mittlere Trefferquoten von 85 %
bzw. 88 % erhalten. Bei der Analyse einer Mischung für die eine ungleiche Verteilung
der Komponenten angenommen wird, ist die Klassifizierung der Überschuss-
komponente begünstigt. Die mittleren Trefferquoten sowohl für Merinowolle 	
 , als
auch für Kaschmir 	
 liegen bei 56 % für einen angenommen Anteil von 0,1 bzw. bei
98 % für einen Anteil von 0,9. Wie in Abb. 3-23 dargestellt, läßt sich mit Hilfe der
mittleren Trefferquoten für Merinowolle 	
 und Kaschmir 	
 das für ein gegebenes
Mischungsverhältnis zu erwartende Resultat der Klassifizierung berechnen. Die
Mischungskomponenten werden jeweils entsprechend der Trefferquote korrekt oder
falsch klassifiziert. Der gefundene Anteil einer Komponente ist die Summe der korrekt
und falsch als solche identifizierten Fasern.
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Abb. 3-23: Schema zur Berechnung des gefundenen Merinoanteils einer bekannten
Mischung bei Kenntnis der Trefferquoten für Merino und Kaschmir.
6 tatsächlicher Merinoanteil
 -Wahrscheinlichkeit für Merino
	
 Trefferquote für Merino bei -Wahrscheinlichkeit  
	
 Trefferquote für Kaschmir bei -Wahrscheinlichkeit  
	
 gefundener Merinoanteil bei -Wahrscheinlichkeit  
Die auf Basis der mittleren Trefferquoten für Merino und Kaschmir (Tab. 3-14) zu
erwartenden Klassifizierungsergebnisse von »theoretischen« Merino / Kaschmir-
Mischungen mit Merinoanteilen von 0 bis 1 sind in Tab. 3-15 aufgeführt. Bei einer 1:1
Mischung von Merino und Kaschmir wird bei korrekter -Wahrscheinlichkeit für
Merino (0,5) mit 48 % Merinoanteil das beste Resultat erhalten. Eine kleinere bzw.
größere -Wahrscheinlichkeit hat einen kleineren bzw. größeren ermittelten
Anteil zur Folge. Das gleiche Bild ergibt sich für alle möglichen Kombinationen. Das
richtige Mischungsverhältnis wird nur bei korrekt veranschlagter -
Wahrscheinlichkeit erhalten.
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Tab. 3-15: Die nach der Gleichung in Abb.3-23 berechneten gefundenen Merinoanteile
bekannter Mischungen für verschiedene -Wahrscheinlichkeiten 
6 tatsächlicher Merinoanteil
 -Wahrscheinlichkeit für Merino
	
 Trefferquote für Merino bei -Wahrscheinlichkeit  
	
 Trefferquote für Kaschmir bei -Wahrscheinlichkeit  
	
 gefundener Merinoanteil bei -Wahrscheinlichkeit  
0,10 0,25 0,50 0,75 0,90
   * *
0 0,02 0,06 0,12 0,21 0,44
0,10  0,13 0,19 0,28 0,49
0,25 0,16  0,30 0,39 0,58
0,50 0,29 0,39  0,57 0,71
0,75 0,43 0,56 0,67  0,85
0,90 0,51 0,65 0,77 0,86 
1 0,57 0,72 0,85 0,93 0,98
* *  * 
A-priori-Wahrscheinlichkeit für Merino 
mittlere Trefferquote für Merino Q

tatsächlicher
Merinoanteil 

°
gefundener
Merinoanteil 

mittlere Trefferquote für Kaschmir Q

In Abb. 3-24 sind die ermittelten Merinoanteile 	
 für die verschiedenen -
Wahrscheinlichkeiten  gegen den tatsächlichen Merinoanteil 6 aufgetragen. Es
besteht offensichtlich ein linearer Zusammenhang zwischen diesen Größen; die in
Abb. 3-23 dargestellte Formel zur Berechnung der gefundenen Anteile lässt sich auch
als Geradengleichung darstellen (Gleichung 24). Die nach 6 aufgelöste Gleichung 25
erlaubt es, den tatsächlichen Merinoanteil zu berechnen. Neben dem ermittelten
Merinoanteil 	
 werden dazu die konstanten Trefferquoten für Merino 	
 und für
Kaschmir 	
 benötigt. Diese sind abhängig von der bei der Klassifizierung
verwendeten -Wahrscheinlichkeit.
 = 1  6  1 (24)
 6 =
	
	1
	
	1
(25)
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Abb. 3-24: Linearer Zusammenhang zwischen dem gefundenen und dem tatsächlichen
Merinoanteil für verschiedene -Wahrscheinlichkeiten .
Gleichung 25 erlaubt es, das korrekte Verhältnis einer unbekannten Merino / Kaschmir-
Mischung zu bestimmen, ohne vorab dessen Größe richtig zu schätzen. Hierzu müssen
neben den Klassifizierungsfunktionen die Trefferquoten der Gruppen bei einer (im
Prinzip frei wählbaren) -Wahrscheinlichkeit bekannt sein. Sowohl die
Koeffizienten der Klassifizierungsfunktionen als auch die Trefferquoten werden durch
Mittelwertbildung aus einer Kreuzvalidierung bestimmt. Tab. 3-16 gibt eine Übersicht
über die Koeffizienten der Klassifizierungsfunktionen sowie über die Trefferquoten für
Merino und Kaschmir bei verschiedenen -Wahrscheinlichkeiten. Angegeben
sind sowohl die Werte für eine Diskriminierung anhand der Anpassungsparameter
HÖHE, LAGE, BREITE und FORM als auch für die Diskriminierung anhand der
Fläche unter dem Amplitudenspektrum  und der mittleren Schuppenlänge .
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Tab. 3-16: Diskriminierung von lichtmikroskopisch erhaltenen Merino- und Kaschmir-
profilen anhand der Anpassungsparameter HÖHE, LAGE, BREITE und
FORM sowie anhand der Fläche unter dem Amplitudenspektrum  und der
aus dem Maximum im geglätteten Amplitudenspektrum ermittelten mittleren
Schuppenlänge . Angegeben sind jeweils die Koeffizienten der Klassifi-
zierungsfunktionen sowie die Trefferquoten für verschiedene A-priori-
Wahrscheinlichkeiten .
Klassifizierungsfunktion Klassifizierungsfunktion
Koeffizienten Kaschmir Koeffizienten Kaschmir
261,90 240,64 10,19 7,57
-108,67 -125,22 3,25 3,97
540,74 540,85
2741,01 2738,90
-1715,34 -1748,40 -41,75 -43,03
Trefferquoten Trefferquoten
0,10 0,567 0,980 0,10 0,613 0,993
0,25 0,720 0,940 0,25 0,753 0,953
0,50 0,847 0,880 0,50 0,880 0,880
0,75 0,927 0,787 0,75 0,947 0,773
0,90 0,980 0,560 0,90 0,980 0,560
Merino Merino
,HÖHE ,
,LAGE ,
,BREITE
,FORM
,

,

    / /     / /
Bei der Analyse von kaschmirreichen und kaschmirarmen Zufallsmischungen einer
Größe von etwa 100 Fasern werden die Mischungsverhältnisse im Mittel auf etwa 3 %
genau ermittelt. Dies gilt für beide zur Diskriminierung verwendeten Variablensätze
(Tab. 3-16). Die Zufallsmischungen stellen hierbei Stichproben aus den zur Ermittlung
der Klassifizierungsfunktionen verwendeten Daten dar. Für unbekannte Proben kann
dann ein Ergebnis ähnlicher Genauigkeit erwartet werden, wenn die Mischungskompo-
nenten den Fasern ähnlich sind, die zur Ermittlung der Klassifizierungsfunktionen und
Trefferquoten verwendet wurden. Für Mischungen von Kaschmir mit oberflächen-
modifizierten Merinofasern müssen gegebenenfalls mit entsprechenden
»Trainingsfasern« Klassifizierungsfunktionen bestimmt werden, die auf dieses Klassifi-
zierungsproblem zugeschnitten sind.
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Der Vergleich der Methoden Profile zu erhalten weist nicht auf die Überlegenheit oder
Unterlegenheit einer der verwendeten Methoden hin (Kapitel 3.3.1). Die Methoden,
Profilometrie und Bildanalyse, unterscheiden sich prinzipiell, und es bestehen Unter-
schiede im Hinblick auf die erreichbare Auflösung.
Die Weißlichtinterferometrie mit einer vertikalen Auflösung von 3 nm dient als
Referenzmethode zum Einen, weil das Profil hier direkt gemessen wird und nicht über
den Umweg einer Faseraufnahme, und zum Anderen, weil die hohe Auflösung
tatsächlich in die Analyse eingeht. Letzteres ist bei den rasterelektronenmikroskopisch
erhaltenen Profilen nicht der Fall. Die nominelle Auflösung von bis zu 3 nm wird im
digitalen Bild nicht erreicht. Die Auflösung ist hier letztendlich durch die Pixelgröße
bestimmt und beträgt für die verwendeten Vergrößerungen etwa 0,16 µm. Die
Pixelgröße in den lichtmikroskopischen Aufnahmen ist mit 0,19 µm nur wenig größer
als dieser Wert. Die nominelle Auflösung von 0,4 µm ist hier im Gegensatz zum REM
allerdings schlechter als die »Pixelauflösung«. Die Ergebnisse zeigen, dass sich für die
angewandte Methode der Profilauswertung weder die geringere nominelle Auflösung
des Lichtmikroskops im Vergleich zum Rasterelektronenmikroskop noch die pixel-
bedingt geringere Auflösung der bildanalytisch erhaltenen Profile im Vergleich zu den
profilometrisch erhaltenen Profilen nachteilig auswirkt.
Für die Diskriminierung von nativen Merino- und Kaschmirfasern ist es nicht
notwendig, eine Parametrisierung des Amplitudenspektrums durch Kurvenanpassung
vorzunehmen (Kapitel 3.3.2). Die Diskriminanzanalyse unter Verwendung der Fläche
unter dem Amplitudenspektrum  und der aus dem Maximum im geglätteten
Amplitudenspektrum ermittelten mittleren Schuppenlänge  ist der Verwendung der
Anpassungsparameter sogar leicht überlegen (88 % bzw. 86 %,  = 50 %). Während die
Unterscheidung von Kaschmirsorten verschiedener Herkunft nicht gelingt, werden für
die Diskriminierung von Merinofasern unterschiedlicher mittlerer Faserdicke im Mittel
Trefferquoten von 69 % ( = 50 %) erhalten. Die Trefferquoten sind um so höher je
größer der Faserdickenunterschied. Während für die Diskriminierung von Gemischen
aus Wolle und Kaschmir nur die Parameter HÖHE und LAGE relevant sind, ist bei
Merinofasern unterschiedlicher mittlerer Faserdicke der Parameter BREITE von größter
Bedeutung.
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Die Analyse von Sägezahnprofilen mit statistisch verteilten Parametern erlaubt es, den
Einfluss der Zwischenprofilstreuung und Innerprofilstreuung auf die Diskriminierung
der Fasern zu untersuchen (Kapitel 3.3.3). Eine steigende Zwischenprofilstreuung, das
ist die Streuung der mittleren Profilparameter innerhalb einer Gruppe gleichartiger
Sägezahnprofile, führt bei der Diskriminanzanalyse zu geringeren Trefferquoten. Säge-
zahnprofile, die sich bei gleichen mittleren Profilparametern nur in der Streuung der
individuellen Zahngrößen innerhalb der einzelnen Profile unterscheiden, können nur
anhand der Anpassungsparameter unterschieden werden. Bei der Diskriminanzanalyse
werden Trefferquoten von 63 % und 78 % erhalten ( = 50 %). Hierbei ist der Parameter
BREITE von dominierender Bedeutung. 
Durch die Berücksichtigung der von der gewählten -Wahrscheinlichkeit
abhängigen empirischen Trefferquote lässt sich die Genauigkeit des Ergebnisses der
Diskriminierung unbekannter Mischungen erhöhen (Gleichung 25). Die Analyse kann
für beliebige Mischungen optimiert werden. Hierzu sind anhand von Referenzproben
angepasste Klassifizierungsfunktionen und die Trefferquoten der Komponenten für eine
feste -Wahrscheinlichkeit (z.B. 50 %) zu bestimmen.
Durch die hier vorgestellte Methode, die Fourieranalyse von Rauigkeitsprofilen und die
Diskriminanzanalyse mit den aus dem Amplitudenspektrum abgeleiteten Variablen,
lassen sich Mischungen bekannter Komponenten quantitativ bestimmen. Die Diskrimi-
nierung erfolgt anhand der sichtbaren Schuppenlängen und Schuppenhöhen sowie
anhand von deren Variabilität. Die Schuppenkantenhöhe hat eine herausragende
Bedeutung für die Unterscheidung von Wolle und Feintierhaar. Die Quantifizierung
dieser Größe erfolgt bei dieser Methode jedoch grundsätzlich anders als bei der Raster-
elektronenmikroskopie. Es werden nicht einzelne Cuticulazellen vermessen, sondern
das Schuppenprofil als Ganzes analysiert. Die abgeleiteten Größen erfassen daher
beispielsweise auch doppelte Schuppenkanten und Bruchstücke von Cuticulazellen oder
Verunreinigungen auf der Faser. Sind derartige Fremdkörper im Übermaß auf den
Fasern vorhanden, kann die Analyse gestört werden. 
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Für den Einsatz dieser, der Automatisierung zugänglichen Methode sind verschiedene
Möglichkeiten denkbar:
– Preiswerte lichtmikroskopgestützte Analyse von Mischungen mit bekannten
Komponenten.
– Automatisierte REM-Analyse nach vorheriger Sichtung des Fasermaterials durch
einen Operator. Dieser bestimmt die vorhandenen Mischungskomponenten und
wählt die entsprechenden Klassifizierungsfunktionen aus.
– Ergänzung anderer Ansätze zur automatischen Faseranalyse wie sie in
Kapitel 1.2.4 beschrieben sind.
Für die Analyse von nativen Merino- und Kaschmirfasern ist eine Parametrisierung des
Amplitudenspektrums durch Kurvenanpassung nicht nötig. Die Fläche unter dem
Amplitudenspektrum  und die aus dem Maximum im geglätteten Amplitudenspektrum
ermittelten mittleren Schuppenlänge  sind leichter zugänglich und ergeben gleiche
oder sogar bessere Resultate. Für andere Mischungen oder Mischungen von Kaschmir
mit behandelter Wolle könnte die Verwendung der Anpassungsparameter HÖHE,
LAGE, BREITE und FORM jedoch vorteilhaft sein. Je mehr sich die Fasern der
Mischungskomponenten gleichen, um so bedeutsamer wird der Parameter BREITE,
welcher der Streuung der sichtbaren Schuppenlängen zugeordnet werden kann.
Chemisch behandelte Wolle kann Schuppenkantenhöhen aufweisen wie sie für
Kaschmir typisch sind. Bei Wegfall dieses wichtigen Unterscheidungskriteriums sollte
die Diskriminierung anhand der Anpassungsparameter der Diskriminierung anhand von
 und  überlegen sein. Untersuchungen hierzu liegen allerdings noch nicht vor.
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4 Experimentelles
4.1 Probenmaterial
 ,
)		6	%	
Merinowolle 17 µm, unbehandelt
Merinowolle 20 µm, unbehandelt
Merinowolle 24 µm, unbehandelt
Merinowolle 31 µm, unbehandelt
Chinakaschmir, unbehandelt
Mongolkaschmir, unbehandelt
Irankaschmir, unbehandelt
Mohair, unbehandelt
 -!
	/	

Die Fasern werden mittels doppelseitigem Klebeband parallel nebeneinander auf einem
Rahmen fixiert. Dieser ist 10 × 7 cm2 groß und hat eine Aussparung von 7 × 4 cm2. Die
Fasern überspannen die Aussparung auf dem kurzen Weg. Unter die Fasern wird ein
Objektträger geklemmt. Dieser überspannt die Aussparung auf dem langen Weg und
liegt an den Enden auf dem Alurahmen auf.
Die jetzt den Objektträger überspannenden Wollfasern werden jeweils an beiden
Enden sparsam mit Sekundenkleber direkt auf diesem fixiert. Nach dem Aushärten des
Klebers werden die überstehenden Faserenden am Objektträgerrand abgeschnitten.
Die so präparierten Fasern werden für die Mikroskopaufnahmen und für die
Messungen am Weißlichtinterferometer verwendet. Für die Rasterelektronenmikrosko-
pischen Aufnahmen erfolgt zuvor eine Bedampfung mit Gold.
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4.2 Geräte
 #	7$%!		
WYKO NT2000 der Veeco Process Metrology mit der Steuersoftware
Vision32 2.210 NT.
Einstellungen: resolution FULL
measurement VSI
objektiv 50× 
FOV 1× 
terms removal none
filtering none
Bei nur wenigen fehlenden Datenpunkten wird die Data-Restore-Funktion verwendet,
ansonsten wird die Aufnahme verworfen. Es wird ein 2-dimensionaler Profilschnitt
längs durch die Mitte der Faser gelegt, und die Daten werden als ASCII-Datei
exportiert.
 +			
	
!
S360 der Firma Leica/Bensheim.
Goldbedampfung der Fasern mit Sputter Coater S150B der Firma Edwards.
 "$%!
Bei dem verwendeten Mikroskop handelt es sich um ein Leitz Aristoplan mit Universal-
Kondensor UKO. Dieser ist mit dem Kondensorkopf 0.90 S 1.1 ausgerüstet. Es wird
ausschließlich das Trockenobjektiv 160/0.17 PL FLUOTAR 40/0.70 mit einer
numerischen Apertur von  = 0,70 verwendet.
Die Aufnahme der Bilder erfolgt mit der über den Kameratubus ans Mikroskop
angeschlossenen Videokamera KY-F30 von JVC. Diese ist über eine Frame-Grabber-
Karte an einen PC angeschlossen. Zur Bildkontrolle ist direkt an die Kamera ein
weiterer, separater Monitor angeschlossen.
Für einen maximalen Kontrast der Faserkanten werden die Fasern im Durchlicht
ohne Einbettungsmittel aufgenommen [64].
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4.3 Verwendete Software
789
9*9:;
% 
Steuerungs- und Analysesoftware des Weißlichtinterferometers WYKO NT2000.
Aufnahme dreidimensionaler Bilder und Ausgabe der verwendeten zweidimensionalen
Profile.
&&	

<
Aufnahme der digitalen Bilder über die Kamera am Lichtmikroskop mit einer
Auflösung von 768 × 576 Pixeln. Die Länge bzw. Höhe eines Pixels wird mit einer
Referenzskala bestimmt und beträgt 0,19 µm.
Automatische Kantenabtastung in den Faseraufnahmen von Lichtmikroskop und
REM.
.=
9;;;
#
Sämtliche relevanten mathematischen Berechnungen und Analysen, bis auf die
statistischen Auswertungen.
&2
>*>
Diskriminanzanalyse.
&?	#
>*9
Schreiben und Satz dieser Arbeit sowie Anfertigung von Tabellen, Diagrammen und
Zeichnungen.
99
4  Experimentelles
4.4 Datenauswertung
 0$%	$%	8	$%4		/	
)	
Faseraufnahme
Kantenscan
Rohprofil
Rauigkeitsprofil
Glättung
DFT
Wolle
Kaschmir
Mohair
Lichtmikroskopie
REM
mech. Profilometrie
Weißlichtprofilometrie
Amplitudenspektrum
HÖHE
LAGE
BREITE
FORM
Fläche (
mittlere sichtbare
Schuppenlänge )
Kassifizierungs-
funktionen
Parametrisierung
Integration,
Glättung
Diskriminanzanalyse
y %
Kaschmir
z %
Mohair
x %
Wolle
Trefferquote
Abb. 4-1: Schematische Darstellung der Faseranalyse. Die Rohprofile werden entweder
durch profilometrische Methoden direkt erhalten oder durch Kantenscan aus
Mikroskopaufnahmen ermittelt. Die durch Glättung erhaltenen Rauigkeitsprofile
werden einer Fourieranalyse unterzogen. Die Diskriminierung verschiedener
Fasersorten erfolgt anhand der durch Kurvenanpassung an das Amplitudenspektrum
erhaltenen Parameter HÖHE, LAGE, BREITE und FORM oder anhand der Fläche
unter dem Amplitudenspektrum  und der aus dem geglätteten Amplituden-
spektrum ermittelten mittleren sichtbaren Schuppenlänge .
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Die diskrete Fouriertransformation (DFT) unterscheidet sich von der kontinuierlichen
Fouriertransformation dadurch, dass sowohl die Ausgangsdaten, als auch die Spektren,
als diskrete Datensätze vorliegen. Die Diskretisierung hat weitreichende Folgen für die
erhaltenen Spektren, wenngleich auch die Analysenergebnisse im Grunde gleich sind.
Die Periodizität der diskreten Spektren (Kapitel 1.3.2) fällt in der Anwendung nicht
unmittelbar auf. Die für die Fourieranalyse verwendete Software, MathCad (Funktion:
FFT), gibt nur den nicht redundanten Anteil des Spektrums aus, dies sind bei einer
Anzahl von 2 Datenpunkten der Profile 2 / 2 + 1 positive Spektralwerte. Der Wert für die
Frequenz  = 0 stellt hierbei den nichtperiodischen Anteil des Spektrums dar.
MathCad stellt verschiedene Funktionen für die Fouriertransformation zu Verfügung.
Hier verwendet wird die Funktion »FFT(@)«, welche reelle Datensätze der Größe 2
verlangt und die die Verwendung des schnellen Algorithmus FFT ermöglicht. Daten-
sätze anderer Länge können durch »Zero-padding« auf eine Größe von 2 gebracht
werden (s.u.). 
Die Peakverbreiterung und die Ausprägung der Nebenpeaks (sidelobes) in den
diskreten Spektren ist eine unmittelbare Folge der notwendigen Fensterung
(Kapitel 1.3.2). Die Fensterbreite kann bei der hier beschriebenen Anwendung nicht
vergrößert werden, sie ist bedingt durch die verwendete Aufnahmetechnik. Die
vorliegenden Datensätze (Rauigkeitsprofile) könnten jedoch durch eine Fensterfunktion
gewichtet werden, da aber Untersuchungen, für den verwendeten Analysegang, keine
Vorteile erkennbar werden lassen, wird von einer speziellen Fensterung abgesehen. Es
wird ein Rechteckfenster verwendet. Bei Weiterentwicklung der hier angewandten
Methode sollte die Möglichkeit der speziellen Fensterung jedoch durchaus immer
wieder in Betracht gezogen werden.
Die Frequenzauflösung der Spektren ist durch die Länge der Profile PL (und die
verwendete Fensterfunktion) bestimmt. Hiervon zu unterscheiden ist der Abstand der
Frequenzwerte in den erhaltenen Spektren, die »Frequenzwertauflösung«. Diese kann
durch Zero-Padding erhöht werden [42]. Dabei wird das Profil der Länge PL, mit der
Anzahl Datenpunkte 2, durch das Anhängen von Nullen auf eine Anzahl von (
Datenpunkten verlängert. Die Frequenzwertauflösung erhöht sich damit um einen
Faktor von ( / 2, d.h. die erhaltenen Frequenzwerte liegen dichter beieinander und sind
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Vielfache von 1/PL. Durch das Zero-Padding verringern sich die Amplitudenhöhen,
dies kann durch Multiplikation der Amplituden mit ( / 2 korrigiert werden. In Abb. 4-2
wird der Effekt des Zero-Paddings, anhand von Spektren eines Merinofaserprofils
(Profilometer) dargestellt.
(a) zeigt das Spektrum des nicht durch Zero-Padding verlängerten Profils. Die
Frequenzwerte liegen weit auseinander und das Spektrum ist entsprechend
grob aufgelöst. Die Anzahl der Datenpunkte ist keine Potenz von 2, der
schnelle FFT-Algorithmus kann nicht angewendet werden.
(b) zeigt das Spektrum des durch Anhängen von Nullen auf 2048 Datenpunkte
verlängerten Profils. Die Frequenzwerte liegen dichter beieinander und
das Spektrum ist entsprechend feiner aufgelöst, dies hat insbesondere
einen höheren Hauptpeak zur Folge. Die Anzahl der Datenpunkte ist eine
Potenz von 2, der schnelle FFT-Algorithmus kann angewendet werden.
(c,d) zeigen das sehr fein aufgelöste Spektrum des durch Anhängen von Nullen
auf 8192 Datenpunkte verlängerten Profils. Die Frequenzwerte der
Spektren aus (a) bzw. (b) sind als Punkte ebenfalls eingezeichnet. Es wird
deutlich, dass die verschiedene Gestalt von (a) und (b) lediglich auf der
unterschiedlichen Frequenzwertauflösung beruht, die »eigentliche«
Gestalt des Spektrums hängt von der Profillänge PL und der verwendeten
Fensterfunktion ab. Die große Anzahl der Datenpunkte verlangsamt die
Berechnungen erheblich.
Die in dieser Arbeit analysierten Profile werden alle auf eine Länge von 2048
Datenpunkte gebracht. Die Frequenzwertauflösung der Amplitudenspektren ist dadurch
ausreichend groß, bei noch nicht zu großer Datenmenge und Rechenzeit. 
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Abb. 4-2: Die Auswirkung von Zero-Padding auf das Amplitudenspektrum eines
Merinofaserprofils. Das Spektrum des Originalprofils aus 736 Datenpunkten
hat eine geringe Frequenzwertauflösung (a). Diese wird durch das Anhängen
von Nullen auf eine Profillänge von 2048 Datenpunkten erhöht (b). Die
unterschiedliche Gestalt dieser beiden Spektren beruht auf der unterschied-
lichen Frequenzwertauflösung. Dies zeigt sich deutlich bei Auftragung der
Werte, zusammen mit einem noch höher aufgelösten Spektrum, erhalten
durch Verlängerung der Profils auf 8192 Datenpunkte (c, d).
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Für die Charakterisierung der untersuchten Tierhaar- und Sägezahnprofile hat, neben
der »Zahnfrequenz«, die sich in den Amplitudenhöhen widerspiegelnde »Zahnhöhe«
eine besondere Bedeutung. Die verwendete MathCad-Funktion »FFT(@)« wird mit drei
Amplitudenkorrektur-Faktoren versehen, um die Amplitudenhöhen an beobachtbare
Größen anzupassen. Korrekturfaktor 1 ergibt sich aus der Fouriertransformation selbst,
2 aufgrund der Technik des Zero-Paddings und 3 aus dem Modell für Tierhaarprofile,
dem Sägezahnprofil.
Amplitudenkorrektur 1: Die Fourier-Transformierte beinhaltet sowohl positive, als auch
negative Frequenzen. Die Amplitude einer Frequenz  ( ≠ 0) ist sym-
metrisch aufgeteilt auf die Frequenzen − und +. Die berechneten
Amplitudenspektren beinhalten nur den (nicht redundanten) positiven
Anteil. Durch den Korrekturfaktor 2 wird die Amplitude einer Sinus-
komponente korrekt wiedergegeben. (Diese Korrektur wird immer
angewandt.)
Amplitudenkorrektur 2: Durch Zero-Padding wird die Frequenzwertauflösung erhöht.
Bei einem Datensatz der Länge 2 und einem Datensatz der Länge (, nach
Zero-Padding, wird durch den Korrekturfaktor ( / 2 die Verminderung der
Amplitudenwerte korrigiert. (Diese Korrektur wird immer angewandt.)
Amplitudenkorrektur 3: Für einfache Sägezahnprofile korreliert in den Amplituden-
spektren die Amplitude der Hauptfrequenz über den Faktor 3,125 mit der
Zahnhöhe. Dieser Faktor wird nach Einführung in Kapitel 3.1.1 immer
angewandt. Dieser begründet sich nicht aus der Anwendung der
Fouriertransformation selbst, sondern ausschließlich aus dem verwendeten
Modell. Die Höhe des Hauptpeaks in den Spektren von Schuppenprofilen,
die einem einfachen Sägezahnprofil ähnlich sind, entspricht so der
Schuppenkantenhöhe. Die visuelle Beurteilung der Spektren wird
intuitiver.
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Die Amplitudenkorrekturen sind nur solange von Belang, wie der Amplitudenhöhe
spezieller Frequenzen Bedeutung zukommt. Dies ist bei der Untersuchung der Säge-
zahnprofile der Fall. Für die Analyse der Tierhaarprofile könnten die Korrekturen auch
entfallen. In Tab. 4-1 ist eine Übersicht der für die Fourieranalyse relevanten Variablen
dargestellt.
Tab. 4-1: Übersicht der für die Fouriertransformation relevanten Variablen. Der
Maßstab der REM-Aufnahmen ist nicht immer exakt gleich, daher variiert
der Punktabstand der daraus gewonnenen Profile. Angegeben sind die Werte
für einen typischen Punktabstand.
allgemein Mikroskop REM
Profillänge [µm] PL 120,36 120,46 110,00
Punktabstand [µm]  0,164 0,190 0,156
Datenpunkte 735 634 705
Fensterfunktion Rechteck
0 2048 2048 2048
1025 1025 1025
2
3,125
Profilometer
1 = PL / 
MathCad-Funktion FFT(2)
Datenpunkte nach Zero-Padding
Anzahl Frequenzwerte 1 + 0 / 2
Frequenzwerte ( = 0 … 0/2) [1/µm]  / (0·)  / 335,9  / 389,1  / 319,5
Amplitudenkorrektur 1
Amplitudenkorrektur 2 0 / 1
Amplitudenkorrektur 3
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Die Sägezahnprofile mit normalverteilten Zahnlängen und Zahnhöhen besitzen eine
einheitliche Profillänge von PL = 120 µm und einen Punktabstand von 0,2 µm. Dies
entspricht etwa den Werten der lichtmikroskopisch erhaltenen Profile. Es wird jeweils
ein Satz von  = 30 Profilen gleichzeitig erzeugt. Folgende Parameter sind variabel:
ZL Mittelwertvorgabe Zahnlänge
CVL Streuung der Zahnlänge zwischen den Profilen
CVL Streuung der Zahnlänge innerhalb der individuellen Profile
ZH Mittelwertvorgabe Zahnhöhe
CVH Streuung der Zahnhöhe zwischen den Profilen
CVH Streuung der Zahnhöhe innerhalb der individuellen Profile
Als Streumaße dienen hierbei relative Standardabweichungen in Prozent (CV-Werte).
Aus normalverteilten Grundgesamtheiten mit den entsprechenden Mittelwerten (ZL,
ZH) und Streuungen (CVL, CVH) werden jeweils  Vorgabewerte für die mittlere
Zahnlänge ZL und Zahnhöhe ZH der individuellen Profile »gezogen« ( = 1, …, ).
Von diesen als Mittelwert ausgehend werden mit den Streuungen CVL, bzw. CVH,
entsprechend die 2 individuellen Zahnlängen zl	 und Zahnhöhen zh	 eines jeden
Profils ermittelt und die Profile erzeugt ( = 1, …, 2). Um eine Profillänge PL von
mindestens 120 µm zu gewährleisten ist die Anzahl der Schuppen eines Profils um 2
größer als der Quotient PL / ZL. Dies ist notwendig, da der Mittelwert der individuellen
Zahnlängen zl	 eines Profils in der Regel von dem Mittelwert der Grundgesamtheit
ZL, aus der sie stammen, abweicht. Die Profile müssen auf eine einheitliche Länge von
PL gekürzt werden. Daher sind die tatsächlichen mittleren Zahnlängen MZL und
Zahnhöhen MZH eines Profils nicht identisch mit den Mittelwerten der einzelnen
Zahnlängen zl	 und Zahnhöhen zh	 . Diese stellen jedoch gute Näherungswerte dar. In
Abb. 4-3 sind die Schritte zur Erzeugung der Sägezahnprofile schematisch dargestellt.
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Abb. 4-3: Erzeugung von Sägezahnprofilen mit normalverteilten Zahnlängen und
Zahnhöhen, ausgehend von den wählbaren Mittelwertvorgaben für
Zahnlänge und Zahnhöhe (ZL, ZH), sowie den Streuungen von Zahnlänge
und Zahnhöhe zwischen den Profilen (CVL, CVH) und innerhalb
individueller Profile (CVL, CVH). Für jedes individuelle Profil werden
Näherungswerte für die tatsächliche mittlere Zahnlänge MZL und Zahnhöhe
MZH erhalten.
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Die Parametrisierung des Amplitudenspektrums erfolgt durch Kurvenanpassung. Die
anzupassende Kurve stellt eine Mischform der Dichtefunktionen von Gauß- und
Lorentz-Verteilung dar und wird im Folgenden als R-Verteilung bezeichnet. Die
Dichtefunktion der Gauß-Verteilung (,) ist durch den Mittelwert und die Standard-
abweichung charakterisiert:
  , =
1
 2
exp 122 ,2
 (26)
mit:
 = Mittelwert
 = Standardabweichung
Die Dichtefunktion der Lorentz-Verteilung (,) ist ebenfalls durch einen Lageparameter
und ein Streumaß charakterisiert, bei letzterem handelt es sich um die Halbwertsbreite:
  , =
1
 1 , 
2

 (27)
mit:
 = Lageparameter
 = Halbwertsbreite
Das geometrische Mittel dieser Funktionen ist:
 = 
 
                   mit    =  = 1 (28)
Ein gewichtetes Mittel wird definiert durch:
 =  und  = 1 −                          mit   0 ≤  ≤ 1
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Wegen  + (1 − ) = 1 entfällt dann in Gleichung 28 das Ziehen der Wurzel. Für  = 1
entspricht diese gemischte Funktion der Dichtefunktion der Lorentz-Verteilung (,) und
für  = 0 der der Gauß-Verteilung (,). 
Der R-Verteilung wird noch ein Faktor  vorangestellt, welcher als Parameter für die
Höhe der Verteilung die Parameter für die Lage und Breite ergänzt. Insgesamt ist die
R-Verteilung also durch sechs Parameter charakterisiert: , , , µ, σ und . Es gibt zwei
Lagemaße und zwei Streumaße, diese sollen jeweils durch ein Maß ersetzt werden. Die
Lagemaße der Lorentz- und Gauß-Verteilung können einfach gleichgesetzt werden:
µ = . Bei den Streumaßen  und σ ist dies nicht sinnvoll, da es sich um zwei Maße
unterschiedlicher Natur handelt. Möglich wird dies jedoch, wenn die Standard-
abweichung der Gauß-Verteilung durch die Halbwertsbreite ausgedrückt wird. Die
beiden Streumaße stehen in folgender Beziehung:
 =

ln 4
(29)
Somit ergeben sich 4 Parameter für die R-Verteilung (,):
 , 1 1, 2



 1ln 4 2exp
1
2 ln 4
2,
2


1
(30)
mit:
 = Amplitudenfaktor (HÖHE)
 = Lageparameter (LAGE)
 = Halbwertsbreite (BREITE)
 = Formparameter (FORM)
109
4  Experimentelles
110
5  Literatur
5 Literatur
[1] Der Brockhaus – Naturwissenschaft und Technik
Bibliographisches Institut & F.A.Brockhaus AG, Mannheim;
Spektrum Akademischer Verlag GmbH, Heidelberg  (2003)
[2] M. Feughelman
»Mechanical Properties and Structure of Alpha-Keratin Fibres«
University of New South Wales Press  (1997)
[3] J. A. MacLaren, B. Milligan
»Wool Science – The Chemical Reactivity of the Wool Fibre«
Science Press  (1981)
[4] H. Zahn, F.-J. Wortmann, H. Höcker
=##

+##
'#  9, 280  (1997)
[5] A. Schenek
»Naturfaser-Lexikon«
Deutscher Fachverlag Frankfurt am Main  (2000)
[6] B. C. Powell und G. E. Rogers
»Formation and Structure of Human Hair«
(Hrsg.: P. Jollès, H. Zahn und H. Höcker)
Birkhäuser Basel  (1997)
[7] H. Zahn, F.-J. Wortmann, G. Wortmann, R. Hoffmann
in Ullmann’s Encyclopedia of Industrial Chemistry, Vol. A 28, 395  (1996)
[8] H. Zahn
 #,@##+  , 164  (1990)
[9] H. Zahn, P. Kutsch
.#
 #,#*  9, 59  (1981)
[10] R. Eichner, P. Rew, A. Engel, U. Aebi
*
%*
"*
	*
&	*  , 381  (1985)
[11] H. Höcker
»Methods of Analysis of Animal Fibers at DWI – State of the Art«
Proc. 8th Int. Wool Textile Res. Conf., Christchurch, NZ, vol. 2, 374  (1990)
[12] B. R. Wilkinson
»Speciality Animal Fibres«
Proc. 8th Int. Wool Textile Res. Conf., Christchurch, NZ, vol. 2, 352  (1990)
[13] F.-J. Wortmann, W. Arns
 #,#
#*
4*  9, 442-446  (1986)
111
5  Literatur
[14] F.-J. Wortmann, G. Wortmann, W. Arns
 #,#
#*
4*  , 73-80  (1989)
[15] F.-J. Wortmann
 #,#
#*
4*  9 (7), 371-374  (1991)
[16] F.-J. Wortmann, G. Wortmann
 #,#
#*
4*  9 (7), 423-431  (1992)
[17] F.-J. Wortmann, G. Wortmann
»Scanning electron microscopy as a tool for the analysis of wool/specialty fiber
blends«
Deutsches Wollforschungsinstitut an der Technischen Hochschule Aachen e.V.
(1991)
[18] G. Wortmann, F.-J. Wortmann
&	#*
	*
/*
*    (1988)
[19] R. C. Marshall, J. M. Gillespie
+*
4*
A*
&	*  , 401  (1977)
[20] D. J. Tucker, A. H. F. Hudson, R. I. Logan, D. E. Rivett
»Integral Lipids of Goat Fibres«
Proc. 8th Int. Wool Textile Res. Conf., Christchurch, NZ, vol. 2, 364  (1990)
[21] L. S. Meyer-Stork, J. Kalbé, R. Kuropka, S. L. Sauter, H. Höcker, H. Berndt
 #,@##+   (9), 304  (1988)
[22] G. Nelson, P. F. Hamlyn, B. J. McCarthy
»Developments in DNA-Based Specialty Fibre Analysis«
Proc. 8th Int. Wool Textile Res. Conf., Christchurch, NZ, vol. 2, 385  (1990)
[23] K.-H. Phan
Dissertation RWTH-Aachen  (1994)
[24] A. B. Wildman
»The Microscopy of Animal Textile Fibres«
Lund Humphries Bradford and London  (1954)
[25] P. Kusch, W. Arns
.#
 #,#*  9, 427  (1983)
[26] P. Kusch, G. Stephani
&	#*
	*
/*
*  9  (1984)
[27] F.-J. Wortmann, W. Arns
&	#*
	*
/*
*    (1988)
[28] K.-H. Phan
DWI an der RWTH-Aachen
112
5  Literatur
[29] D. Robson, P. J. Weedall, R. J. Harwood
 #,#
#*
4*  , 713  (1989)
[30] W. Meyer, H. Seger, G. Hülmann, K. Neurand
A#*
.B	*
 #5(*
/	*
 , 81  (1997)
[31] F. H. She, L. X. Kong, S. Nahavandi, A. Z. Kouzani
 #,#
#*
4*   (7) 594  (2002)
[32] D. Robson, P. J. Weedall
»Cuticular Scale Pattern Description Using Image Processing and Analysis
Techniques«
Proc. 8th Int. Wool Textile Res. Conf., Christchurch, NZ, vol. 2, 402  (1990)
[33] V. Sankaran, D. Lee, E. M. Hitchcock, A. Kadikis, B. J. Park
IWTO Reports, Boston  (1997)
[34] D. Robson
 #,#
#*
4*  9 (10), 747  (1997)
[35] D. Robson
 #,#
#*
4*   (2), 116  (2000)
[36] C. Gerthsen, H. O. Kneser, H. Vogel
»Physik«
Springer Verlag, 16. Auflage  (1992)
[37] E. O. Brigham
»FFT-Anwendungen«
R. Oldenbourg Verlag München · Wien  (1997)
[38] R. Brigola
»Fourieranalysis, Distributionen und Anwendungen«
Verlag Vieweg Braunschweig · Wiesbaden  (1997)
[39] D. Ch. von Grünigen
»Digitale Signalverarbeitung«
Fachbuchverlag Leipzig, 2. Auflage  (2002)
[40] T. Butz
»Fouriertransformation für Fußgänger«
B. G. Teubner, 3. Auflage  (2003)
[41] K. D. Kammeyer, K. Kroschel
»Digitale Signalverarbeitung«
B. G. Teubner, 4. Auflage  (1998)
[42] M. E. Angoletta
online-präsente Vorträge, gehalten auf der DISP-2003 (Digital Signal Processing)
CERN und University of Lausanne (UNIL)
113
5  Literatur
[43] F.-J. Wortmann, G. Wortmann, R. Greven
 #,#
#*
4*   (9), 795-801  (2000)
[44] H. Fuchs, M. Mägel, P. Offermann, P. Raue, R. Seifert, E. Schollmeyer, T. Bahners
.#
 #,#* , 30  (1993) 
[45] T. Bahners, E. Schollmeyer, M. Mägel, H. Fuchs, R. Seifert, P. Raue, P. Offermann
.#
 #,#* , 181  (1994)
[46] »Kalibrierung von Rauheitskenngrößen«
Homepage der Physikalisch-Technischen Bundesanstalt PTB
[47] S. Lippold, J. Podlesny
»WYKO Surface Profilers Technical Reference Manual«
Veeco Metrology Group  (1998)
[48] A. Wolter
Dissertation Gerhard-Mercator-Universität-Gesamthochschule Duisburg  (2001)
[49] H. Gobrecht (Hrsg.)
»Bergmann·Schaefer – Lehrbuch der Experimentalphysik, Band 3 Optik«
Walter de Gruyter Berlin · New York, 8. Auflage  (1987)
[50] R. Gross
»Physik III, Optik und Quantenphänomene«
Skript zur Vorlesung WS 2002 / 2003
Technische Universität München
[51] G. Göke
»Moderne Methoden der Lichtmikroskopie«
Kosmos Wissenschaft, Franckh’sche Verlagshandlung Stuttgart  (1988)
[52] B. Jähne
»Digitale Bildverarbeitung«
Springer Verlag, 4. Auflage  (1997)
[53] S. L. Flegler, J. W. Heckman Jr. , K. L. Klomparens
»Elektronenmikroskopie«
Spektrum Akademischer Verlag  (1995)
[54] D. A. Skoog, J. J. Leary
»Instrumentelle Analytik«
Springer Verlag  (1996)
[55] H. Danzer, H. Hobert, C. Fischbacher, K.-U. Jagemann
»Chemometrik, Grundlagen und Anwendungen«
Springer Verlag  (2001)
114
5  Literatur
[56] K. Backhaus, B. Erichson, W. Plinke, R. Weiber
»Multivariate Analysemethoden«
Springer Verlag, 10. Auflage  (2003)
[57] B. F. J. Manly
»Multivariate Statistical Methods«
Chapman & Hall, 2nd edition  (1994)
[58] L. Fahrmeir, A. Hamerle, G. Trutz (Hrsg.)
»Multivariate statistische Verfahren«
Walter de Gruyter Berlin · New York, 2. Auflage  (1996)
[59] G. Marinell
»Multivariate Verfahren«
R. Oldenbourg Verlag München · Wien, 2. Auflage  (1986)
[60] J. Hartung, B. Elpelt
»Multivariate Statistik«
R. Oldenbourg Verlag München · Wien, 4. Auflage  (1992)
[61] W. Voß
»Taschenbuch der Statistik«
Fachbuchverlag Leipzig, 2. Auflage  (2004)
[62] J. Schira
»Statistik I«, Vorlesungsbeilage Sommersemester 2003
Fakultät für Wirtschaftswissenschaft Universität Duisburg-Essen
[63] .#
 #,#*  , 311  (1995)
[64] U. Zalfen
Diplomarbeit RWTH-Aachen  (2002)
115

Danksagung
Die vorliegende Arbeit wurde unter Leitung von Herrn Prof. Dr. Dr. h.c. Hartwig Höcker
am Deutschen Wollforschungsinstitut an der Rheinisch-Westfälischen Technischen
Hochschule Aachen e.V. im Zeitraum von November 2002 bis Dezember 2005
durchgeführt.
An dieser Stelle möchte ich meinem verehrten Doktorvater,
Herrn Prof. Dr. Dr. h.c. Hartwig Höcker, für die interessante Aufgabenstellung und seine
freundliche Betreuung herzlich danken.
Mein besonderer Dank gilt auch Herrn Prof. Dr. Franz-Josef Wortmann für die
wissenschaftliche Betreuung der Arbeit, zahlreiche anregende Diskussionen und die
kritische Durchsicht des Manuskripts sowie für die Übernahme des Korreferats. 
Herrn Prof. Dr.  Popescu danke ich für die Einführung in MathCad und seine stete
Diskussionsbereitschaft.
Herrn Dipl.-Ing. Joachim Roes danke ich für seine vielfältige Hilfe in praktischen
Angelegenheiten und für gutes Klima.
Herrn Stefan Rütten danke ich für die rasterelektronenmikroskopischen Aufnahmen.
Desweiteren gilt mein Dank meiner Arbeitsgruppe für die angenehme Atmosphäre und
allen anderen Mitarbeitern des Deutschen Wollforschungsinstitutes, die in kollegialer
Hilfsbereitschaft zum Gelingen dieser Arbeit beigetragen haben. Insbesondere gilt er
Frau Dr. Edith Claßen und Frau Dr. Alexandra Hullmann für die Korrektur des
Manuskripts und zahlreiche Verbesserungsvorschläge.
Nicht zuletzt gebührt Dank meiner lieben Frau, Dr. Alina Zalfen, für ihre Unterstützung
und ihren kompetenten wissenschaftlichen Rat.

Lebenslauf
	:
$%		

Name: Udo Zalfen
Geburtsdatum: 03.08.1969
Geburtsort: Kleve
Familienstand: verheiratet
0$%

1975–1979 Karl-Leisner-Grundschule, Kleve
1979–1985 Realschule Kleve
1985–1988 Freiherr-vom-Stein-Gymnasium, Kleve
#	%	

07/1988–10/1988 Grundwehrdienst
(	

10/1988–03/1989 Werkstatt für Behinderte Haus Freudenberg, Kleve
04/1989–02/1990 Sonderschule für Geistig Behinderte Haus Freudenberg, 
Kleve
5	-	
04/1990–09/1990 Pflegehelfer, Rheinische Landesklinik Bedburg-Hau
;$%$%

10/1990 Beginn des Chemiestudiums an der RWTH Aachen
12/1993 Diplom-Vorprüfung
02/2002 Diplom-Hauptprüfung
05/2002–10/2002 Diplomarbeit: »Oberflächenprofile von Tierhaaren und ihre 
lichtmikroskopische Analyse«,
durchgeführt am DWI an der RWTH Aachen e.V. / Lehrstuhl
für Textilchemie und Makromolekulare Chemie der RWTH 
Aachen unter Leitung von Prof. Dr. Dr. h.c. Hartwig Höcker
11/2002–12/2005 Vorliegende Dissertation, durchgeführt am DWI an der 
RWTH Aachen e.V. / Lehrstuhl für Textilchemie und 
Makromolekulare Chemie der RWTH Aachen unter Leitung 
von Prof. Dr. Dr. h.c. Hartwig Höcker
5	-	
seit 01/2006 wissenschaftlicher Angestellter am
DWI an der RWTH Aachen e.V.
